Figure S1: Alignment of the 48 sequences of DPLs from bacteria and five selected plant DPs sequences in clustalO on Uniprot server (Align tools)

Streptomyces_sp._Rootl304 = = = - MSRSFR--—---— R-—-—-- FAVLGVC---TVAAAAFG-—-—————-—————————— A-VVPVAADSGDGFE
Streptomyces_sp._PanSCl9 =  -———------------ - MTRSSR----- R--——- IGALCAC---TVAAAAFA---—————————--——— AAPAPVSADDGDGFE
Streptomyces_sp. 62 00— mmmm e MTRSFR--—-- R----- IGALCAS---TVAAVSFA-—-——————————————— AAAAPAHAAAGDGFE
Sphaerobacter_thermophilus = ------—---—--——---———— - MRVALMRMTGRWVA--L----- VGAVAAVLAITSLLVVP--———————————————————— RVAGQQGQTIV
Kutzneria albida DSM 43870  ————mmm oo MA---TPAEL--SRRAAL--FAAPAVAAG-———-—-- GLVLAGSS-—-————-————————————— PAARASANETIK
Streptomyces_vietnamensis = =0 @——-—mmmmmmmmmmmmm oo MIRSLRTG-—--T-—--- LGVTAA---ATAAVAFA---———————— - —— AAPFSAFADDGEGFE
Streptomyces_viridochromogenes  -—------—-————----— - ——— - MTRTIR-—---- R-—-—-—- IGTLGAC---TVAAVAFG-—-——————————————— A-VAPVQADNGDGFE
Cystobacter_ fuscus = = —ommmmmmmmmm e MRK--AMF---L----- AVSVVSL----- TTPMLGCV---—-- D-————————————— NAHAEESWT
Streptomyces bottropensis = = 00 —-----m-——mmmmm—oo— oo MTM--KKF---RLAAVLVATVCVL--—--- AALGLSVA--——-=——————-—-——— QAEPQSSSRHGRATT
Nocardioides iriomotensis = = = ————-—---—mmmmmmmmm oo MRS--KVV-———-——- VAGTVATV----— VAGTVLT----—————————————— V-SAAQGERAAPR
Methylomicrobium alcaliphilum =  ---------—-—-—-————————— MFD--SLD---R-—---- LI-LLVY----- FLSMTACT---————————————————————— HIMPKT
Archangium violaceum Cb _vi76 = = ——-————————— o MLL---M----- A---VLT----- AAPMLSCV------ N--———————————- NAPAEEAWT
Chloroflexi bacterium GWC2 73 18 —————mmmm oo oo MLR--RLF--—--—-— VVGAVVAL----- VAVAVSA-——————=—————————— TALAAGDQAAGKT
Nocardia mexicana = 00 —ommm oo MQHEKAI--FKRISI---GVAAA--SLLVGVT-—-——————————-— SGCSEEQTSAASEPEVHE
Gammaproteobacteria bacterium HGW —----——————————— - MSD--SL----G-—---- PI-LLVC-----— FLSMTACT-————=—————————————————— HSMPNT
Cystobacter fuscus DSM 2262 @ =  — - oo - MLGCV-----— D-————————————= NVPAEESWT
Archangium_gephyra = 000 oo MRK--TIL---M-—---- A---VLT----- AAPMLSCA--——-- N-——-—mmmmmmm o NGPAEEAWT
Cystobacter_ferrugineus @ = ---------——————-——————————— - ————— MLGCV-—----- D-————————————- NSQAEESWT

————————————————————————————————————————————————————— MGFTRRPFP--FLAVAVLGGSAVL---ALI--LPASAEV-----ASQQTAIPAATLPADGSSEKSRT
Stigmatella_erecta = = = 0@o—mommmmmmm oo MNKPKKTGKLQQ--AVQ---W-—---— AGGTLLL----- ARPGLGCA-———=————————————————— RAHADEPWT

————————————————————————————————————————————————————— MGNNSNRPL--FKRIAALSLATVAV--GVFAAGG-----------—----ANADA---SKKSRVEVIE

————————————————————————————————————————————————————— MGFAGRPLI--FLATAVLGGSAGL---ALI--GSASADV-----IPLKTAETAATHPADGSSVKSRT

————————————————————————————————————————————————————— MENGKRRPL--LVKCAALSLVAAGV--GVLAVGS———-—-—-—-—-—-——--AAADT---SGKDRAEVIE

————————————————————————————————————————————————————— MGFAGRPFI--FFAVAVLGCSAGL---TLI--GPASADA---—--VPPETAPAAAPRPDDGSSAKSRA

————————————————————————————————————————————————————— MGFAGRPFI--FLTVAVLGCSAGL---AVI--TSASADV-----APRKAAPTAAARPGDGSSVKSRA
Pseudonocardiales bacterium = ———mmmmmm oo M--RRS---RTIPLVLGGLAAA--—-—— LAVGTSAVSLATSAD-——-—-- AATSAGSSNDRHWRTT
Methylomicrobium kenyense = = ---—-------—-——————————————————— - ———————————— MHG--HCF---R---—- IA-YAGL----- LLCAVGCA--—————————————————————— RVVPQT
Streptomyces _griseoruber 0000 @ —m oo oo MTM--RKP---RLAAVLAATTCAV-—-—— LVAGVSVA-—-———————————— OAGDRTAGHRGGPAV
Chloroflexi bacterium = ————————m—mm oo MLSQRKLIA--LLALLML--—-———-—————-— ALSACTPV----- VPAATAGLTQTYAPGEAEAHVLE
Thiogranum longum = o oooo oo MHC--IFR---Y-—---- AA-TCAC----- ALLLGA.A ———————————————————————— AEAPLQ

————————————————————————————————————————————————————— MNIAGRPFI--FLAVAVLGCSAGL---ALI--GPASADV-----APRKAASTVAPHTDDGSPAKSRT

————————————————————————————————————————————————————— MGFTGRPFI--FLAVAVLSCSAGT---ILI--DPASAGV-----VPSETAPAATPRPDDGSSARSRT
Streptomyces_showdoensis = ----------—---———-——————————————————————————————————— MTGSFR----- R----- MGALGAC---TAAVLALG---—-—-——————-——-—-—-— T-AAPASADNGDGFE
Enterobacter ludwigii = = @mmmmmmmmmmmmmmmmm MNR--KIV---A-—-—- I---VAL----- LVAGITQA-—-——- T SSHNPETLRRNETH
Stigmatella aurantiaca @~ = -—-------—----————-————-————————————————————— MRKLKETGKMQQ--AVL---W-----— AGITLLL ————— AAPGLGIS ————————————————————— SAHADEPWT
Modestobacter sp. DSM 44400 @ oo mmmm oo -

————————————————————————————————————————————————————— MGFSARPLA--FLAAAVLGGSAGL---TLV--GPASAGA-----DPQKATVNAATRPADASPAKSRT
Methylomicrobium buryatense  ----—-—""°7"--+5-=o—H—"-"»-"»—"H—+""""-»>—"H—""—"H>-"""—-""""""""""""""""""—"—"—"—"—~(—~(—~—(—~—~——(—\————————————————————— MTACT-——————————————————————— HCMPKT
Vitiosangium sp. GDMCC_1.1324 @  ——————mmm oo - M--=-= AVEVVPF-----— AVQGSGCS—==—=—————=——————————- EAKAEESWT
Archangium sp. Cb G35 === -------------— - M----- A-—--VVT----- AAPMLSCA------ N-----—mmm NAPAEEAWT
Cellulomonas aerilata = = = —-—— - oo oo M--RRS---LTAALLAG-LGVL----- ALGGSSSAA-----— D---—-—— SADADRSSSGRAATLR

————————————————————————————————————————————————————— MGFAGRPFI--FLAVAVLGGSAGL---ATL--GSASADV-----VPQKAAATAEAHPADGSSEKSRT

————————————————————————————————————————————————————— MENSSRRPL--LRKCAALSLVAAVV--GVLAVGS—--—-—-—-—-—-——-AAADTSDTSAKDRTEVIE

MTNFLDGAAGLLVRLRSHIRSAALPSVNRPTRRRPGKAWVALTLEFIPPNTEATMRFARRHFT--FLAVAVFGGSAGL---TLN--GAASADA----- IPOKTAATAATHPGDGSSARGRT

————————————————————————————————————————————————————— MKTGKRRIR--HAAL--ATCVATLTSLATIAGGPSGDGQGDTKDET PPVAPRGDRPQKEVSPGEGRT

————————————————————————————————————————————————————— MGFAGRPFM--FFAVAVLGCSAGI---ALI--GPASADV-----VPPETAPAAAPRPDDGTSAKSRA
Streptoalloteichus hindustanus = -----——---——————————————————————— - ———— MNRTLATIAGAVALT--GVLAGAGLST---—---—-—---- LGGPAAAETEAAGRAVTLD
Hyalangium minutum 000 ——- oo
F.intermedia FiDIRL  —o oo MVSKTQIVALFLCFLT---S-—-——-—-—— TSSATY-——————————————— G--RKPRPRRPEKE
P. sativum DRR206 = oo MGSKLPVL--FVEVML---F---------- ALSSAI---------=-=------ P--NKRKPYKPEKN
G. echinata PTS1 MAKSTTFFISLTLPFLLLSVVTA-——-—-—= TYYQSM-——————————————— SPTVLGFQEEKFTH

A.Thaliana atDIRS oo MVGOMKS--FLFLFVFLVLTK---—---— TVISAR-—--———————————- K--PSKSQPKPBKN
A.Thaliana atDIR6 —cmmm e MAFLVEKQLFKALFSFFLLVLLESD-——=---= TVLSF-====——===——————= R--KTIDQKKPEKH
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FTLYAK--EVPAP SGPPSRVGETF THABBEYKTK--GGE----———----——- DGVICAVVRV——SGTSVEANCV F ————— EBDGGPGEOHEA 113
FTLYAK--QIPPP SNPPPKVGBTPVEADDEFRTK--GGD----—————--——— DGVSCAVVRV--SGDQVDMNCVGEI----— NGGPGGOHT 114
FTLYAK--QVPAA SMPAPKVGDVLTHADDEYKTK--GGD-—--————=—-——— DGVTCSVVRV--SGDQADMNCVGEI-—--— NGGPGGOET 114
IDVAFD-QPNIHR-LAEAPA-----GAWP------ARGEVESGGGK IEBGDHEATE -~~~ ————————————- -QIGEFYFIGVGESA-—--- PEYFETAANHLFEVARFELWGQGSID 126
LVA--A--RSKNS————————————m o -AAGDGSAHGIVVNVTPDTPPKVI-VQMSL----— KLGFNGEMH 112
FTLYAK--QVPPP - DGVACAVVRV --SGDQVDMN@VCHT----- LINGGPGGOIA 116
LTLYAK--EVPAE-------—----GABE------SGPPPEVGDVF TVADDEYKTK--GGD-~--————=--——= DGVTCAVVRV--SGTQADVNCVGEF----— NGGPGGOET 113
LTTIADARSGIASPVPM-------------—----APPGDEPGDMFVEBQPELNEAK———————-————————— ENIGSNSGFEIRELP-----GOFSEBOREL—------- TMADGEIT 104
FTVIEH--ADTDTVVPL-----——-------——--GPRGD§IGDTLAEGNPIYDTAG-——-——=-—————==—— NRAGDSQGSCVRAKV-----GTAWECSWlT-—------ TENGGSIV 112
ITVVEH--AVSDAL LLTEANPVYDRTN---S--—-———-—-——— RKNMGRDOGSCIREVV-----GEAWQCSFET---—--—- WHGKGSET 104
LITIADARTHQAKL ILTEBQPHLDEQG---————--———-———- SRIGNNSGMC IRERV-——-- GHSFQ 99
LNTIADARSGIATPVPL-——----——--———————- FVEDQPELNEAK ETIGSNSGY@IRALP----- GQFSE 98
LRVVEH--AVSDSVVPL--—-—---------——----APSGD§LGDVLABEGNPIFDAAD-——-D----————————— HEIGRDOGYCVRANV----- 105
LQV----TTDQYSALPL--—-—--------———----GSSGTEVEDMDVESGSAMKDGS —— -~~~ -~ —————————— KMGNAGGSCO 113
LITIADARTHQAKLVBI---------------—--GELGDTEGDILTEBoFHLDEQG---------————-- SQIGNNSGICI 98
LTTIADARSGIASPVHL--------------———-APPGDEPGOMFVEDQPHLNAAK-—————————————- 87
LNTIADARSGIATPVPV---—---------——----DPPGDSPGDMFVEBQPELNEAK-——-—-——————=-— 101
MTTTADARSGIASSVPL-—--------————----GTPGDSPGOMF VEDO PELNAAK-———————————————— ENIGSNSGFEIRMLP-----GOFSEGQWHL——------ IT 87
IRV--VAGLQVGEELPL----—--------—----GAPGRSVGBOF IESGNHSSTRGSEEE-—--———--——-~ RVNMGRFGGFCVIEDLE----RNAGQCSSMA--——---- PEGQIT 130
FTTIADARSGIATPVPL------—-------——--GAPGD§PGDMFVEBQPELNEAK-———————————————— QNIGSNSGFBVRELP-----GQFNEBOREL--——---- ADGHIT 112
LQL----KDLEYESFPL-----------———----GKPGPSLEBMTVYCATAVENGR-—-----=————=————— GAGTSQVVSA--RGGKVTSQAVT KRGSHT 115
IRV--EARLQAGEEL QF SGNEVSTEGPE-E--------—--- FGGFBVIEDLE----BNAGOCSSEA-—--———- PEGQIT 129
LQI----KDLEYKAT CGTAVENGR GAGTSQVVSV--DGERHTSQAVI ERGSHT 115
IRV--EARLHVGEEL SGNHTSTEGRE-E IGGFCVIEDLE----RNAGQCAS PEGQIT 129
IRV--EARLRVGEEL SGDESSAEGAG-E IGGFCVIMDLE----RNAGPCTS PEGQIT 129
LKFVEH--ETGASQ ANGMIT 121
LVTIADARADKARVT, QDGSIQ 99
FTVIEH--ADTDT NGGSIV 112
FDVAEDMNRFIFD-Q 146
LVTLADARTDKAQVI 99
IRV--EAQLQVGEEIPL-------——---—--——— 129
IHV--QARLHVGEEL I1SGFBVIBDLE----RNAGQ VEPEGOIT 129
FTLYAK--EVPGP————-----——-TASE---—---SAPAPKLGESFAEABBIYKTKDAGGD------———----~— DGGIQAVVRT - --GDPMDLOGVGEV——--— VLNGGPGGQHA 114
IITIADGTRGEKRTVNT---—————————————— LFVEBOPEMDQHR-—---——————-—-——- RDIGTNSGYCVTHKI-----GVHSQCOM@L-------- KTYGSTVV 106
FTTIADARSGIANSVEL-----------—--—--—GAPGDEPGEMFVEDQPHIL NEAK-—-—————-——--———- ONIGSNSGFEVRALP-----GOFNEFOWET-—--—--- THADGEIT 112

YETDDGT-T----——-==-- RGDEMGRTHIECTAQVY----- DFTFACDIAFVF---DSGSQLHGSVV 69
IRV--EARLQVGEELPL-------------—---—GTTGREVEHOF VESGNEVSTEGPE-E-—--——-- -RPMGRFGEFCVT ---VHPEGOIT 129
LITIADARTHQAKLLPI-------------—----GELGDTEGDILTEBOPELDEQG-——-----————- -SRIGNNSGMC IRERV-----GHSFQCOREL-------- 83
LTTIADARSGIASPVPL--—-——-------——----GAPGDEPGDMFVEBQPHLDEAK————————————=—— -QTIGSNSGYBVRELP-----GQFSEFOWEL--——---- 97
LNTIADARSGIATPVPL--————------————-- ETIGSNSGYQIRALP----- 95
YD-VEF--TSGFFLLPFGPHGVREVASFQ-—----DPFSPERGDOVVEEBTELRRGE-—-—— - - - —————————— PlASGGGTCTVEAVVPSDTPLRLS CVARY -——————— 127
IRV--EARLQAGEELBL-------———-—-————— FGGFCVI@DLE----RNAGQOCSS, PGGQIT 129
LQM----RDLEQKAL GAGTAQVVYL--DGGRRTSQAVIMI----———- ERGSHT 118
ISL--EAQLQVGEEL FGGFCVIDLE----RNAGOCSSEA-—---—-- PEGQIT 182
IQV--EANVQVAEEL FSEFCVIEDLE--—--RNAGQCMLEA-——--——- PGGOIA 136
--M--EANVQTGEEL FSEFCVISDLE----RNAGPCMLEA-—---—-- EGGOIA 71
IHV--EARLRVGEEL - IGGFCVIMDLE----RNAGQCASHA--——---- PEGQIT 129
LHV----ANDQFAAHBI -—----——=-———--——-GQPGKELEBMTVYSDKMVRDGR- -~ —===—===——————- EfIGEDGGTCVVEHV--DGPRSISNCVLEI- AEGOHT 113
———————————————————————————————————————————— QNIGSNSGFBVRELP-----GOFSEBORML--------TMSDGSIT 46
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LVFYFH--BVLFKGNNYHNATSAIVGSPQWGNKTAMAVPENYGBLV PITLDNNLH------————---— FYDQKN-———-- TYN- LENSTKYVGE-EN 131
LVLYFH--DILYNGKNAANATSAIVAAPEGVSLTKLAPQSHFGNII PITLSHSLS SKQ A F IYDTKN------ TYT-S VLNSTHHQG -IT 129
LHFYFH--BVVTGPKP----SMVIVAEPNGKAK----NSLPFGTVV PETVGPESD----——--——---- SKLV@KAQGINTSISOE EMG- LMMVMTMAFSDGEFNGST S 132
FVLYYH--BIMFGVDDVONATSARVTNPPGHG------ NFRFGKLVIEDDPMTIDKNFQ-——---——===--— SEP AQGFFYDMKN DYN-AEARTEVENSTOHKGE-EN 127
FSFYFH--BILYDGDNVANATSAAIVSPPGLG-----— FGKFVIEDGPITMOKNYL—————————————— QOGFMFYDMKM—————— DEN-SWESYTLVFNSTEHKGE-EN| 132
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Streptomyces_sp._ Rootl1304 GQTLATFDTSAGAPAAFDVAVIGGTGDEKNARGY IRSTPDG---DYE--—-RMEFHINVR-——————————-—————————————— 166
Streptomyces_sp._PanSC19 AQALTTFDTSNDSPSAFDLAVTGGTGDEKDARGYIRSTPDG---DYD----RMEFHINTR-—-—--—-———————————————————— 167
Streptomyces_sp._ 62 AQALATVDITNEAPAALDIAVTGGTGDEKQOARGYIRSTPDG---DYD-—---RMEFHITTR-———————————————————————— 167
Sphaerobacter thermophilus VMGTVTF---RG---TSHLSITGGTG GECTEEMVA---SR---RGRFTCYIER--———-=—-——————————————————— 173
Kutzneria albida DSM 43870 LSTEHPL--VLPSPVDNPLAIVGGCGKYATARGEGTISYPS---PD-—--RINLTLNVRTD-———————————————————————— 164
Streptomyces_vietnamensis AQALTTFDTSNDTPSAFDLAVTGGTGDEKSARGY IRVIPDG---DYD----RMDFHITKR-——————————-—————————————— 169
Streptomyces_viridochromogenes AQALVTFDTSAEAPAAYDVAITGGTGDEKDARGYVRTTPDG-—-DYE-—--RMEFHINVR-=———————————————————————— 166
Cystobacter_fuscus VAGREAE———SG———TSLIIIVGGTGAYVGASGVLTTTPNG———DR———TFTQVLTFLKPKQ ——————————————————————— 154
Streptomyces _bottropensis AQGPFYD---TA---DSTLAITGGTGKWRTARGOMQLHARD---AKG-SAYDFTFAVKR-—=——=————————————————————— 161
Nocardioides iriomotensis VEGPFYD---AH---PSVMAITGGTGAYARARGVMHLAARN---SQG-TAFTFRFVIR-—————————————————————————— 152
Methylomicrobium alcaliphilum VAGREFD---KG---TSVIAIVGGTGRYSGISGOME SVNNG---DG---TFTQILHYWVQ-=-—=———=—————————————————— 147
Archangium_Violaceum_Cb_vi76 VAGREAE———TG———TSLIIIIGGTGTIEGASGVLSTTPNG———DR———TFTQVLTLLKPKK ——————————————————————— 148
Chloroflexi bacterium GWC2 73 18 VEGPFYD---DL--RDSPLAITGGTGAYLNARGOMTLHARN---AGG-TAFDFIYHIVG-—-—-—-—-————————————————————— 155
Nocardia_mexicana VQALWIK---GT--SPLDMAITGGTGAYRNARGVVRFWDIA---TP---NERLRTEIFY------—-—-—————————————————— 161l
Gammaproteobacteria bacterium HGW LAGREFD---TG---TSVIAIVGGTGQYSAISGQOMESVNNG---DG---TFTQILHYWVQ----—-—-———-——-————————————— 146
Cystobacter_fuscus_DSM_ZZ62 VAGREAE---TG---PSSIPIVGGTGAYVGASGVLLTTPNG---DR---TFTQVLTFLKPKQ---—————————=———=—————— 137
Archangium_gephyra VAGREAE---TG---TSLIPIIGGTGTYEGASGVLTTTPNG---DR---TFTQVLTLLKPKK-—--———————————————————— 151
Cystobacter_ferrugineus VAGREAE---SG---PSSIPIIGGTGAYEGASGVLLTTPNG---DR---TFTQVLTFLKPKQ---—————————————=—————— 137

VQGEQIG—--IPVPSPVSNAITGGTGEIRKAIGQVTQRVLT———PA———TWQLTFEVLDVQPSRSRDGLNRSQQPTPTPPSFPGK 206
Stigmatella erecta VAGRESD———TG———TSMIIVAGGTGNYLGVKGVLATTPNG———DR———TFTQVLSLIKAAP ——————————————————————— 162

MOSLRPE---EA--SSVDMAITGGTGAEKDARGSVRYWDIN---TP---QERLRAEILH--———-—-———————————————————— 163

VQGEQAG---IPVPSPVVDAITGGTGEERKARGOVTQRVLT -—-PA---IWQLTFEVFDVQPHRTGDGRSPTKVPMRMPPSFPGK 205

MOSLQAS---DA--RSLDMAITGGTGAEKDARGTARYWDIA---TP---QERMRAEILH-————-—-———————————————————— 163

VQGEQAG---IPVPVPVVNAITGGTGEERRAHGQVTQRVLT -—-PA---TWQLTFELSDVRPHRTEDGRGPAEAPTPVRPSFPGK 205
IQGEQAG---IPVPAPVVNAITGGTGEERKARGOVTOQRVLT ---PA---TWQLTFEVADVPPHRAEDGRSPSAAPMPVSPSFLGK 205

Pseudonocardiales bacterium VHGIYDV---AA--GKVVSAVIGGTGAYVNARGEAI SVFGP——-VKSTHS ITLVF —— === === —mm e e e e 168
Methylomicrobium_ kenyense VAGREFD---EG---SSDIAIVGGTGEYACIRGOVESVNNG---DG---TFTQTLHYWIDCR-——————=——————————————— 149
Streptomyces_griseoruber VQGPFHD---AA---DSTLAITGGTGKWRTARGOMHLHARD---AKG-SAYDFTFAVER-————————————————————————— 161
Chloroflexi bacterium VTQGYEL---ADTDVSIARAITGGTGEBKLARGESTOTLLG---LNATEGVNLRVQIAVEK———=———————————————————— 201
Thiogranum_longum VAGREFD---TG---ISTMSIVGGTGIYAGIRGDMESINNN---DG---TFTQTLRYRLMP———=——————————————————— 148

IQGEQAG---IPAPSPVVNAITGGTGEERKARGOVAQRVLT ---PA---TWRLTFEVSDVQSHQAGDARDPFEVPMPMPPSFPGK 205
VQGEQTG-—--IPVPAPVVNAITGGTGEEGTAHGOLROQRVLT -—-PA---TWQLTYQLSDVRPHRPEDGRS PAKEPTPAPPSRPGK 205

Streptomyces_showdoensis LQTLAAVDPDDEAPPALDIAITGGTGD ENA.GWVRSTPDG———DWS————RMDFHIATR _________________________ 167
Enterobacter ludwigii VAGQEAE---SG---ISILAVIGTTGKESGFMGEMT SEPNG——-DG---TFTQKLTLFRP————————————————————————— 154
Stigmatella aurantiaca VAGRESD---TG---TSMIBVVGETGNYLGVKGMLATTPNG—--DR-—-TFTQVLSLIKATP—--—-——-——————————————— 162
Modestobacter sp. DSM 44400 VDFSTQS---ETEALQFDIAVIGGTGDYSRAKGVVNLLDIS---EDPEAE-TETLYE-—--AHRG-——————————————————— 123
VOGEQTG---IPAPGPVTNAITGGTGEFRKARGOVTORVLT---PA---TWRLTFEISDVRPHRAGGGHSLPEVSAPKPPSLTGK 205
Methylomicrobium buryatense VAGREFD---TG---TSAIAIVGGTGQYSGISGOMESVNNG---DG---TFTQILHYWVQ-———————————————————————— 131
Vitiosangium sp._ GDMCC_1.1324 VAGREAE---NG---TSYIPVIGGTGTYLGVSGVLATTPNG---DR---TFTQVLTLLKAK-——=———————————————————— 146
Archangium sp. Cb G35 VAGREAE---TG---TSLIBIIGGTGTEEGASGVLSTTPNG—--DR-—-TFTQVLTLLKPKK——~—=——=——————————————— 145
Cellulomonas aerllata VQGRTTN---AP---EKTLAVVGGTGRYAGAAGEFTLTEFG---DG---TGSAVFRLRR-————————————————————————— 174
VQGEQAG---IPVPKTVVNAITGGTGEERKARGQVTQRVLT---PA---TWQLTFEVSDMQPHRARDGRI PSEAP--TPPSFPGK 203
MQALQPS---DA--RSLDMAITGGTGAERDARGTAHYWDIA---TP-—-KERMRAEILH-————————————————————————— 166
VQGEQAG---IPVPSPVVNAITGGTGEERKARGQVTQRVLT---PS---TWKLTFEVLDVQHRRTGDGPTPSEVPMPVPPTSPGK 258
VQGEQEG---IPTPTSVTNAITGGTGEERDAQGOMTLKVLT———AA———TWATITFQVTDH-———————————————————————— 187
VQGEQDG---IPTPTSATNAITGGTGKERKAQGEMTLEVLS - —-AA--—-TWVITFQLADR-—————-——————————————————— 122
VQGEQTG---IPVPVPVVNAITGGTGEERRAHGQVTQRVLT---PA---TWQLTFELSGVRPHRTEDGRGPAEAPTPVHPSSPGK 205
Streptoalloteichus_hindustanus AQGLWDD---GT--SPMOMAITGGTGAYRNARGY LOAWDIH---TP---KERYRIQVSL-——=-————=-——————————————— 161
Hyalangium minutum VAGREAE———TG———PSQIIVIGGTGAYLGVSGVLVTTPNG———DR———TFTQVLTLIRPNS ——————————————————————— 96
-I|+F +P -M -M
F. intermedia FiDIR1 AG-AD ————LLNKTRDISVIGGTGD FMA GVATLM———TDAFEGDVYFRLRVDINLYE | 186
P. sativum DRR206 AG-ADE----IVAKTRDISVIGGTGDEFMHRGIAT IT---TDAFEGEAYFRLGVY IKFFE@W-—-——————————————————— 184
G. echinata PTS1 LARNMI ----MSEPVREMAIVGGTGAERFARGYAQAKFYSVDFTKGDAIVEYDIFVFHY ————=——————————————————— 188
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