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1. RESUMEN 

 
En este trabajo se examina la capacidad de Alicycliphilus denitrificans BQ1 para 

biodegradar el poliéster (PS)-PU Impranil en función de la expresión temporal y espacial 

de las esterasas y las actividades que rompen los grupos uretano, extracelulares y 

citoplásmicas, así como sus efectos independientes y combinados en la biodegradación 

del Impranil. A. denitrificans BQ1 creció en Impranil, y su aclaramiento se correlacionó 

con la escisión de los grupos éster y uretano desde tiempos tempranos, con 

decrementos de algunos compuestos del Impranil y la aparición de productos de 

biodegradación. Mientras la actividad esterasa extracelular estuvo activa en tiempos 

tempranos con su máximo a las 18 h, la actividad uretanasa apareció en este tiempo y 

aumentó hasta el final del análisis (48 h), las actividades citoplásmicas se comportaron 

de manera similar, pero con niveles más bajos que las extracelulares. Ambas 

actividades enzimáticas exhibieron distintas especificidades de sustrato según su 

localización celular y tiempo de cultivo, lo que sugiere que escinden grupos funcionales 

ubicados en ambientes estereoquímicos diferentes. Dado que se observó escisión de 

los grupos uretano a tiempos tempranos, aun cuando no se detectó actividad 

uretanasa, se deduce que otro tipo de enzimas deberían estar actuando sobre los 

grupos uretano en tiempos tempranos. Los experimentos in vitro con fracciones de 

proteínas independientes o combinadas respaldaron la deducción anterior y 

confirmaron la acción concertada de las actividades de escisión de uretano y esterasa 

tanto extracelulares como citoplásmicas. Con la información anterior se propone un 

proceso de dos etapas para la degradación del Impranil por A. denitrificans BQ1. 

Mediante el análisis proteómico diferencial durante el crecimiento de BQ1 en Impranil y 

acetato como control, se identificaron 448 proteínas expresadas más del doble (fold-

change (FC)>2). Entre las proteínas sobreexpresadas se encontraron las que forman 

parte de la -oxidación, síntesis de nicotinato y nicotinamida y gluconeogénesis. 

Además, se encontraron sobreexpresadas proteínas de unión a sustrato (SBP) de 

Transportadores Tripartita de Tricarboxilatos (TTT) y se identificaron algunas hidrolasas 

que podrían estar relacionadas con la ruptura de los grupos éster y uretano del Impranil. 
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ABSTRACT 

 

The concerted action of commercial esterases, proteases, and amidases has been 

demonstrated to be relevant in polyurethane (PU) degradation by in vitro experiments. 

However, the spatial and temporal dynamics of these activities during PU 

biodegradation by degrading bacteria have not been addressed. Here, we examined the 

capability of Alicycliphilus denitrificans BQ1 to biodegrade the polyester (PS)-PU 

Impranil, analyzed the temporal and spatial coordination between the extracellular and 

cytoplasmic esterase and urethane-cleaving activities, and their independent and 

combined effects on Impranil biodegradation. A. denitrificans BQ1 grew in Impranil, and 

its clearing was correlated with the cleavage of ester and urethane groups since early 

times, with decrements of some Impranil compounds and the appearance of 

biodegradation products. While extracellular esterase was active at early times with its 

maximum at 18 h, urethanase appeared at this time and increased up to the end of the 

analysis (48 h), with the cytoplasmic activities behaving similarly but with lower levels 

than the extracellular ones. Both enzymatic activities exhibited distinct substrate 

specificity depending on their cellular localization and cultivation times, suggesting they 

cleave differentially located groups. As the urethane cleavage occurred since early 

cultivation times, when no urethane-cleaving activity was detected, different proteins 

should be acting at early and late times. In vitro experiments with independent or 

combined cellular protein fractions supported the previous deduction and confirmed the 

concerted action of extracellular and cytoplasmic esterase and urethane-cleaving 

activities. A two-stage process for Impranil degradation by A. denitrificans BQ1 is 

proposed. By differential proteomic analysis, 448 proteins with FC>2 values were 

identified. Among the overexpressed proteins were those that are part of -oxidation, the 

synthesis of nicotinate and nicotinamide, and gluconeogenesis. Furthermore, the 

substrate-binding proteins (SBPs) of the tricarboxylate tripartite transporters (TTT) were 

overexpressed, and some hydrolases were identified that could be related to the 

cleavage of Impranil ester and urethane groups. 
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2. INTRODUCCIÓN 

 
2.1 Poliuretano (PU) 

En 2019, la producción mundial de plásticos alcanzó casi los 370 millones de toneladas. 

El poliuretano (PU), que es un polímero sintético, representó el 7.9% del total de los 

plásticos producidos, posicionándose como el sexto plástico más empleado en el 

mundo (https://www.plasticseurope.org/en, [diciembre 2020]). El PU posee una elevada 

versatilidad disponible en formas que van desde espumas rígidas o flexibles hasta 

elastómeros rígidos, fibras textiles, e incluso recubrimientos y adhesivos. Actualmente 

se utiliza en una amplia variedad de aplicaciones para crear todo tipo de productos 

industriales y de uso cotidiano debido a su combinación única de características que 

incluyen excelente resistencia mecánica, buena resistencia a la abrasión, flexibilidad a 

baja temperatura y resistencia a la corrosión, entre otras (Tian 2020). En la estructura 

del PU, las unidades básicas son los grupos uretano (–NHCOO–). El primer uretano fue 

sintetizado en 1849 por Wurtz (Ionescu, 2005), pero fue hasta 1937 que el Dr. Otto 

Bayer y col. sintetizaron el primer PU mediante un proceso de poli adición de 

isocianatos con polioles (Avar et al. 2012). Cabe señalar que el PU no se caracteriza 

por tener una estructura simple y repetitiva ya que la diversidad de estructuras está 

altamente determinada por las propiedades de las materias primas empleadas para su 

síntesis, entre las cuales se encuentran isocianatos, polioles, tensoactivos, extensores 

de cadena y catalizadores, además de acrilatos y carbonatos (Sonnenschein 2015).  

Los isocianatos proporcionan dureza y rigidez a las estructuras del PU. En el proceso 

de síntesis se emplean dos clases de isocianatos, aromáticos y alifáticos, los primeros 

poseen elevada reactividad y ventajas para algunas propiedades mecánicas, mientras 

que los segundos se usan generalmente en formulaciones para revestimientos y tienen 

la ventaja de resistir la oxidación causada por la luz. Entre los isocianatos más 

empleados se encuentran: diisocianato de tolueno (TDI), diisocianato de 4,4'-

metilendifenilo (MDI) y hexametilen diisocianato (HDI) (Figura 1) (Avar et al. 2012). 
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Figura 1. Isocianatos más comunes empleados en la síntesis del PU. a) Isómeros de TDI, b) 
Isómeros de MDI, c) HDI. Dependiendo de la aplicación, los isómeros son separados o usados 

como mezcla. 
 
 

En las formulaciones de PU, los polioles generalmente proporcionan flexibilidad, e 

industrialmente los más importantes son los de tipo poliéster y poliéter. Los de tipo 

poliéster son menos estables contra la hidrólisis y proporcionan mejores propiedades 

físicas mientras que los de tipo poliéter son más resistentes a la hidrólisis, pero menos 

estables contra la oxidación (Avar et al. 2012). Algunos polioles usados en la síntesis de 

PU se muestran en la Figura 2 (Magnin et al. 2020). 

 

    

Figura 2. Algunos polioles empleados en la síntesis de PU. a) poli caprolactona, b) poli 
butilensuccinato, c) poli butilenadipato, d) polietilenglicol, e) poli propilenglicol, f) poli 

propilencarbonato. 
 
 

2.1.1 Revestimientos de PU base agua 

Debido a los problemas de contaminación ambiental generados por diversos 

compuestos, la demanda por generar productos amigables con el ambiente se ha 

incrementado de manera razonable. Como parte del tan necesario cambio, algunos 

a) b) c) 

a) b) 

c) d) 

e) f) 
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recubrimientos y adhesivos de PU que solían emplear una base de solventes 

actualmente emplean una base agua, generando de esta manera un menor impacto 

ecológico. 

Los PU base agua se definen como polímeros reactivos o no reactivos conteniendo 

grupos uretano y urea estabilizados en agua mediante emulsionantes (Noble 1997). 

Entre las propiedades exhibidas por este tipo de recubrimientos se encuentran: elevada 

resistencia a la intemperie y al ataque químico, alta resistencia a la abrasión, excelente 

adherencia, alto brillo y buena resistencia a la luz (en el caso de revestimientos 

derivados de isocianatos alifáticos). Dependiendo de su composición, los revestimientos 

se dividen en productos de uno o dos componentes. Los de un componente se 

producen a partir de una mezcla estable de diisocianatos y polioles, mientras que los de 

dos componentes están conformados por reactivos almacenados por separado en dos 

mezclas, una que contiene polioles, catalizadores y aditivos (componente I) y otra que 

contiene un endurecedor en forma de diisocianatos (componente II) (Janik et al. 2014). 

El interés en mencionar los revestimientos de PU base agua radica en que estos han 

sido utilizados como modelo para el estudio de la biodegradación del PU, lo anterior 

debido a que las partículas de los polímeros contenidos en estos productos poseen 

tamaño nanométrico, una mayor superficie de contacto entre el microorganismo 

degradador y el polímero, así como por su homogeneidad en agua (Magnin et al. 2019). 

El revestimiento base agua más usado con este propósito ha sido el Impranil®DLN W 

50, que es una dispersión alifática aniónica de tipo poliéster-PU (PS-PU), 

comercializada por Covestro (Alemania), cuyos precursores son poli hexano/neopentil 

adipato poliéster y hexametilen diisocianato (Howard et al. 2012). La estructura exacta 

del Impranil no se conoce aunque se ha propuesto una estructura hipotética (Figura 3) 

(Biffinger et al. 2015). 

 

 

Figura 3. Estructura hipotética del Impranil®DLN W50 (Biffinger et al. 2015). 
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2.1.2 Biodegradación del PU 

Debido a la elevada versatilidad y uso del PU, considerables cantidades de residuos 

contaminantes se han ido acumulando en el ambiente con el paso del tiempo. El 

manejo de residuos se ha establecido con base en el tipo de material desechado, ya 

sean productos al final de su vida útil, productos post consumo o desechos de 

manufactura de PU. Entre los métodos de disposición de residuos de PU se encuentran 

(Kemona and Piotrowska 2020): 

• Disposición en vertederos (landfill) 

• Reciclaje mecánico 

• Reciclaje químico 

• Incineración 

• Biodegradación o degradación biológica 

Debido a que la biodegradación es usualmente más amigable con el ambiente, se 

han dirigido esfuerzos hacia la búsqueda de microorganismos y proteínas capaces de 

degradar el PU, que puedan ser empleados en procesos biotecnológicos. La 

biodegradación se define como la descomposición de materiales que ocurre cuando los 

microorganismos usan una sustancia orgánica como fuente de carbono y energía. 

Puede ocurrir en condiciones aeróbicas, donde el oxígeno es el aceptor de electrones o 

en condiciones anaeróbicas, donde el nitrato, sulfato u otro compuesto es el aceptor de 

electrones (Poznyak et al. 2019). 

Entre las entidades biológicas capaces de biodegradar al PU se encuentran: 

bacterias (Tabla 1a), hongos y comunidades microbianas (Tabla 1b). Cabe señalar que 

la elevada versatilidad de precursores usados en la síntesis de PU genera una gama de 

estructuras diversa, por lo que resulta complicado encontrar un solo microorganismo o 

enzima que pueda biodegradar varios tipos de PU.  
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Tabla 1a. Bacterias relacionadas con la biodegradación de diferentes tipos de PU (Modificado 
de Magnin et al. 2020). 

 
Sustratos de PU Microorganismos 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 
 

Acinetobacter gerneri P7 
Bacillus pumilus NMSN-1d 
Pseudomonas putida 
 

Recubrimiento de poliéster PU 
 

Alicycliphilus sp. BQ1 
Arthrobacter calcoaceticus ATCC 31012 
Arthrobacter calcoaceticus NAV-2 
Arthrobacter globiformis 
Pseudomonas aeruginosa NAV-6 
Pseudomonas putida ATCC 17484 
Pseudomonas cepacia 
 

Recubrimiento y espumas de poliéster PU 
Alicycliphilus sp. BQ8 
 

Poliéster PU termoplástico 
 

Arthrobacter sp. 
Bacillus subtilis MZA-75 
Pseudomonas aeruginosa ATCC 9027 
Pseudomonas aeruginosa MZA-85 
 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 
Poliéster PU termoplástico 

Bacillus sp. 
 
 

Poliéter urea PU termoplástico 
Bacillus amyloliquefaciens 
 

Espuma de poliéster PU 
 

Chryseobacterium meningosepticum 
Pseudomonas aeruginosa ATCC 13388 
Pseudomonas chlororaphis ATCC 55729 
 

Poliéster y poliéter PU termoplástico 
Comamonas acidovorans TB-35 
 

Poliéster PU termoplástico 
Espuma de poliéster PU 

Corynebacterium sp. 
Pseudomonas sp. 
 

Poliéter urea PU termoplástico 
Escherichia coli 
 

Poliéster PU termoplástico 
Poliéter urea PU termoplástico 

Micrococcus sp. 
 
 

Poli (amido amina) PU 
Poliéster PU 
Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 
Poli (éster amida) PU 
Espuma de poliéster PU 

Pseudomonas aeruginosa 
 
 
 
 
 

Poliéster PU termoestable 
Recubrimiento de poliéter PU y poliéster PU (Impranil) 

Pseudomonas aeruginosa MTCC 7814 
Pseudomonas fluorescens 
 
 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 
Poliéter PU termoplástico 

Pseudomonas protegens Pf-5 
 
 

Éster dibutílico del ácido toluen-2,4-dicarbámico 
Rhodococcus equi TB-60 
 

Poli (éter urea) PU 
PU no definido 

Staphylococcus aureus 
 
 

Poliéter PU termoplástico Staphylococcus epidermidis KH 11 
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Tabla 1b. Hongos y comunidades microbianas relacionadas con la biodegradación de 
diferentes tipos de PU (Modificado de Magnin et al. 2020). 

 
Sustratos de PU Microorganismos  

Hongos 

Poliéster PU termoplástico 

 

Alternaria sp. 

Alternaria solani Ss.1-3 

Aspergillus flavus 

Aspergillus niger ATCC 9642 

Aspergillus section flavi 

Aspergillus tubingensis 

Gliocladium roseum 

Penicillium section lanata-divaricata 

Espuma de poliéter PU 

 

Alternaria sp. PURDK2 

Aspergillus niger 

Cladosporium herbarum 

Poliéter PU termoplástico Alternaria tenuissima 

Espuma de poliéster PU Aspergillus sp. 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 

Espuma de poliéter PU 

Poliéster PU termoplástico 

Aspergillus fumigatus 

 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 

 

Aureobasidium pullulans 

Cryptococcus laurentii 

Curvularia senegalensis 

Fusarium solani 

Pestalotiopsis microspora 

Poliéster PU termoestable y termoplástico Chaetomium globosum 

Recubrimiento de poliéster PU (Impranil) 

Espuma de poliéter PU 

 

Cladosporium sp. 

Cladosporium tenuissimum 

Cladosporium asperulatum 

Cladosporium montecillanum 

Cladosporium pseudocladosporioides 

Penicillium chrysogenum 

Molécula modelo de uretano (N-tolilcarbamato) Exophiala jeanselmei 

Comunidades microbianas 

Espuma de poliéster PU 

Poliéster PU termoplástico 

Poliéster PU termoestable 

Comunidades microbianas de composta 

 

Espuma de poliéster y poliéter PU Comunidades microbianas de vertedero de basura 

Espuma de poliéster PU Comunidades microbianas de aguas residuales 

Espuma de poliéter PU 

 

Comunidades microbianas de una planta industrial de 

espumas de PU 

Poliéster PU termoplástico 

 

Cultivo mixto de Aspergillus niger y Pseudomonas 

aeruginosa 

Comunidades microbianas de suelo, bioaumentación con 

hongos degradadores de PU 

Poliéster PU 

Espuma de poliéster y poliéter PU 

Recubrimiento de PU 

Poliéster y poliéter PU termoplástico 

Comunidades microbianas de suelo 

 

Poliéster PU 
Vermiculita inoculada con Pseudomonas aeruginosa y 

Achromobacter marplatensis 
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2.2 Alicycliphilus denitrificans 

El género Alicycliphilus pertenece a la familia Comamonadaceae, subclase -

proteobacteria. Las bacterias de este género presentan motilidad, son oxidasa positiva 

y Gram-negativas (Mechichi et al. 2003). El interés en el género Alicycliphilus, 

representado únicamente por la especie A. denitrificans, ha surgido debido a que sus 

miembros son bacterias ambientales que se encuentran principalmente en sitios 

contaminados, exhibiendo capacidad para degradar xenobióticos y contaminantes 

recalcitrantes, además de poseer elevada versatilidad metabólica para adaptarse a 

entornos desafiantes en condiciones aeróbicas y anaeróbicas. Lo anterior coloca a las 

cepas de Alicycliphilus como candidatas prometedoras para su uso en estrategias 

biotecnológicas de remediación ambiental (Solís-González y Loza-Tavera 2019).  

Actualmente hay siete genomas reportados para A. denitrificans (NCBI, Genomes. 

Consultado: 28 de marzo, 2022) (Tabla 2), única especie reportada para este género.  

 

Tabla 2. Cepas de Alicycliphilus denitrificans. 
 

Cepa 
Acceso GenBank 

(NCBI) 
Fuente de aislamiento Referencia 

BQ1 GCA_002250385.2 
Residuos de espuma de 

PU de basurero 

Facultad de Química, UNAM, 

2017 

K601T GCA_000204645.1 
Lodos residuales 

anaeróbicos 
Oosterkamp et al. 2011 

BC GCA_000179015.2 
Aguas residuales y suelo 

contaminado con benceno 

DP3 GCA_012530715.1 Tanque de sedimentos 
Shanghai Fisheries Research 

Institute, China, 2020 

CD02 GCA_002894355.1 Lodo de biorreactor Stanford University, 2018 

I51 GCA_016592015.1 Lodos activados Suenaga et al. 2019 

SCN18_25

_8_15_R2

_B_69_21 

GCA_017308615.1 
Biorreactor inoculado con 

lodos activados 

University of California, 

Berkeley, 2021 

 

La cepa tipo es K601T, fue aislada de una planta de tratamiento de aguas residuales, 

usando ciclohexanol como única fuente de carbono y nitrato como aceptor de 

electrones (Dangel et al. 1988). A. denitrificans cepa BQ1 se aisló a partir de una pieza 

de espuma de PU en descomposición colectada en el basurero Bordo de Xochiaca 

(Nezahualcóyotl, Edo. de México). BQ1 es capaz de degradar el barniz de tipo PS-PU 
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Hydroform®, además de la N-metil-2-pirrolidona, la cual es una amida cíclica usada 

como aditivo en la manufactura de barnices de PU (Oceguera-Cervantes et al. 2007; 

Solís-González et al. 2018). 

2.3 Proteínas relacionadas con la degradación del PU 

Dependiendo de los precursores usados en la síntesis de PU, las enzimas relacionadas 

con su degradación han sido identificadas como oxidorreductasas (EC 1) e hidrolasas 

(EC 3). En la estructura de los diferentes tipos de PU, los enlaces éster (R-C(=O)-O-R’) 

son los más abundantes y susceptibles de ser escindidos, su hidrólisis por esterasas y/o 

lipasas ha sido demostrada mediante diferentes técnicas analíticas (Howard et al. 2001; 

Rowe and Howard 2002; Cregut et al. 2013; Shah et al. 2013; Biffinger et al. 2015; 

Pérez-Lara et al. 2016; Gaytán et al. 2020). Entre las esterasas y lipasas involucradas 

en la degradación del PU (Tabla 3a) se han identificado aquellas que contienen el 

motivo distintivo serina hidrolasa Gly-X1-Ser-X2-Gly, tales como la esterasa PudA de 

Comamonas acidovorans TB-35 (Nomura et al. 1998); la lipasa extracelular PulA de 

Pseudomonas fluorescens (Vega et al. 1999); la esterasa extracelular PueA y la 

esterasa/lipasa extracelular PueB de P. chlororaphis (Howard et al. 2001; Stern y 

Howard, 2000). 

Por otro lado, el PU contiene también en su estructura el característico y recalcitrante 

grupo uretano o carbamato (R–NH–C(=O)–O–R') y aunque hay varios trabajos 

relacionados con la hidrólisis de grupos uretano en insecticidas (Tomasek and Karns 

1989; Zhang et al. 2012; Rousidou et al. 2017; Jiang et al. 2020) y bebidas alcohólicas 

(Zhao and Kobashi 1994; Yang et al. 2014; Zhou et al. 2014; Liu et al. 2017), muy pocas 

proteínas relacionadas con la hidrólisis de los grupos uretano del PU han sido 

reportadas (Tabla 3b). 
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Tabla 3a. Proteínas relacionadas con la degradación del PU (Modificado de Magnin et al. 2020). 
 

Nombre de la 

proteína 
Origen Sustrato modelo Referencia 

PS-hidrolasas: 

Tcur0390, 

Tcur1278, 

TfCut2 

Thermomonospora curvata 

DSM43183 

Thermobifida fusca KW3 

Poliéster PU 

termoplástico 

Impranil 

Schmidt et al. 2017 

Esterasa Bacillus subtilis Impranil 
Rowe y Howard, 

2002 

Esterasa Comamonas acidovorans TB-35 Impranil Allen et al. 1999 

Esterasa Curvularia senegalensis Impranil Crabbe et al. 1994 

Esterasa 

E3576 
Protéus Impranil Magnin et al. 2019 

Esterasa Pseudomonas fluorescens Impranil 
Biffinger et al. 

2015 

Lipasa Cryptococcus sp. MTCC5455 
Poliéster PU 

termoplástico 

Thirunavukarasu et 

al. 2015 

Lipasa Pseudomonas cepacia PU termoplástico Zhou y Xie, 2017 

Lipasa Pseudomonas sp.  Impranil 
Biffinger et al. 

2015 

Lipasa 
Rhizopus arrhizus  

Rhizopus delemar 

Poliéster PU 

termoplástico 
Tokiwa et al. 1988 

Lipasa Thermomyces lanuginosus 

Poli (éster urea) PU 

termoplástico 

Poliéster PU termoestable 

Fang et al. 2014 

Wu et al. 2016 

Esterasa Hígado porcino 
Poliéster PU 

termoplástico 
Li y Yang 2006 

Lipasa Candida antarctica 

Poliéster PU 

termoplástico 

Recubrimiento de 

poliéster PU 

Takamoto et al. 

2001 

Liu et al. 2016 

Lipasa Candida cylindracea 
Poliéster PU 

termoplástico 
Kim y Kim 1998 

Lipasa Candida rugosa 

Poliéster PU 

termoplástico 

Impranil 

Li et al. 2015 

Gautam y Yanful 

2007 

Lipasa Páncreas porcino 

Espuma de poliéster PU 

Poliéster y poliéter PU 

termoplástico 

Brzeska et al. 2015 

Ferris et al. 2010 
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Tabla 3b. Proteínas relacionadas con la ruptura de los grupos uretano del PU. 
 

Nombre de la 

proteína 
Origen Sustrato modelo Referencia 

Subtilisina No especificado Poli (amida-uretano) 
Huang y Roby 

1986 

Papaína Boehringer Mannheim Poliéter uretano (Biomer®) Phua et al. 1987 

Uretano 

hidrolasa 
Rhodococcus equi TB-60 

Compuestos conteniendo 

ácido dicarbámico dibutil-

éster 

Akutsu-Shigeno 

et al. 2006 

Amidasa Nocardia farcinica 
1-metoxipropan-2-yl (4-

nitrofenil) carbamato 

Gamerith et al. 

2016 

Carboxil-ester 

hidrolasa 

(CE_Ubrb) 

Microbioma de rumen 

bovino 
Fenobucarb 

Ufarté et al. 

2017 

Amidasa E4143 Protéus 
butil N-(4-toluensulfonil) 

carbamato 

Magnin et al. 

2019 

 

En la búsqueda de proteínas capaces de degradar el PU, se ha observado que la 

participación concurrente de más de una actividad hidrolítica favorece el proceso 

degradativo. Se encontró que las mezclas binarias conteniendo esterasa de hígado 

porcino (Sigma Aldrich) y las proteasas, DSM (Cognis) o pellucit FS (Cognis), 

mostraban una mejor degradación en dos tipos de PU que la esterasa individual 

(Ozsagiroglu et al. 2012). Recientemente se reportó el efecto sinérgico de dos enzimas 

comerciales, esterasa E3576 y amidasa E4143 (Protéus, Francia), sobre la degradación 

de un PU termoplástico, indicando que las actividades cooperativas de esterasa y 

amidasa/proteasa deben ser fundamentales para una mejor biodegradación del PU 

(Magnin et al. 2019). En vista de lo anterior, durante la biodegradación bacteriana del 

PU, la acción concertada de las actividades esterasa y uretanasa podría también ser 

crucial para un proceso exitoso. Sin embargo, dicho fenómeno no ha sido abordado de 

forma experimental hasta ahora.  

2.4 Búsqueda de vías metabólicas relacionadas con la degradación del PU 

La búsqueda de proteínas relacionadas con la degradación del PU se ha centrado 

principalmente en la investigación de proteínas capaces de romper el polímero. Sin 

embargo, la identificación de las vías metabólicas empleadas por las bacterias 

degradadoras de PU ha sido escasamente abordada. La elucidación de estas vías 

permitirá tener una compresión más completa del proceso degradativo, además, con 
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este conocimiento se podrán generar nuevas estrategias de remediación para 

contender con los desechos del PU.  

Gracias a la aparición de tecnologías avanzadas de cromatografía líquida y 

espectrometría de masas para caracterizar mezclas complejas de proteínas se ha 

impulsado enormemente el campo de la proteómica. El análisis global de proteínas, que 

son las entidades funcionales clave en la célula, mediante proteómica total diferencial, 

permite encontrar aquellas proteínas cuyo nivel de sobreexpresión es más elevado en 

cierta condición de crecimiento. En este trabajo se identificaron algunas de las vías 

metabólicas que BQ1 despliega cuando crece en presencia de Impranil como única 

fuente de carbono mediante proteómica total diferencial. 
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3. HIPÓTESIS 

 
Para el presente trabajo se proponen las siguientes hipótesis:  

 

• Dado que Alicycliphilus denitrificans BQ1 es capaz de crecer usando poliuretano 

como única fuente de carbono y sabiendo que la participación concurrente de más 

de una actividad hidrolítica favorece la escisión de los enlaces éster y uretano de 

la estructura del poliuretano se propone que actividades de tipo esterasa y 

uretanasa actúan de manera concertada durante el metabolismo degradativo de la 

bacteria sobre el polímero.  

 

• Dado que el Impranil®DLN es una dispersión alifática de tipo PS-PU y que 

Alicycliphilus denitrificans BQ1 es capaz de degradarlo, entonces durante la 

degradación de este polímero BQ1 expresará proteínas relacionadas con el 

metabolismo de compuestos alifáticos. 
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4. OBJETIVOS 

 
Generales 

Caracterizar la biodegradación del Impranil®DLN, una dispersión alifática de tipo PS-PU, 

por Alicycliphilus denitrificans BQ1. Analizar si BQ1 expresa actividades capaces de 

escindir los grupos éster y uretano y cómo se coordinan las actividades esterasa y 

uretanasa citosólicas y extracelulares durante la biodegradación del Impranil®DLN. 

Analizar el perfil proteómico de Alicycliphilus denitrificans BQ1 creciendo en 

Impranil®DLN para proponer la(s) vía(s) involucradas en el proceso degradativo. 

 

Particulares 

1. Cuantificar el crecimiento de Alicycliphilus denitrificans BQ1 en Impranil®DLN 

2. Cuantificar el aclaramiento curso-temporal del Impranil®DLN generado por BQ1 

3. Identificar los grupos funcionales del Impranil®DLN que son modificados por la 

actividad biológica de BQ1 mediante FTIR 

4. Identificar algunos metabolitos producto de la degradación del Impranil®DLN por BQ1 

usando GC-MS 

5. Cuantificar las actividades específicas curso temporales de aclaramiento, esterasa y 

uretanasa de BQ1 creciendo en Impranil®DLN. Realizar una caracterización 

bioquímica preliminar de la actividad uretanasa 

6. Determinar si entre las actividades esterasa y uretanasa existe una acción 

concertada durante la degradación del Impranil®DLN 

7. Identificar las proteínas sobreexpresadas de BQ1 creciendo en Impranil®DLN 

mediante proteómica total diferencial 

8. Proponer un modelo para la degradación del Impranil®DLN por BQ1 
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Alicycliphilus denitrificans 
BQ1 

Caracterización curso temporal de la 
biodegradación del Impranil 

Cuantificación del crecimiento de BQ1 en 

1.25, 2.5 y 5 mg ml
 -1

 de
 
Impranil  

Cuantificación 
de 

aclaramiento  

Obtención de 
sobrenadante  

de cultivos 

Análisis por 
FTIR 

Análisis mediante 
GC-MS 

Cuantificación 
curso temporal 
de actividades 

enzimáticas 
específicas 

Aclaramiento 

Esterasa 

Uretanasa 

Propuesta de un modelo 
degradativo del Impranil 

por BQ1 

Obtención de proteínas 
citosólicas y extracelulares 

Obtención de proteínas 
citosólicas, membranales y 

extracelulares 

Análisis proteómico 
total diferencial 

Análisis de 
degradación 

in vitro 
mediante 

FTIR 

5. ESTRATEGIA EXPERIMENTAL 
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6. MATERIALES Y MÉTODOS 

 
La metodología empleada en este estudio (objetivos particulares 1-6 y 8) se encuentra 

descrita en el artículo: Fuentes-Jaime J., Vargas-Suárez M., Cruz-Gómez MJ., and 

Loza-Tavera H. 2022. Concerted action of extracellular and cytoplasmic esterase and 

urethane-cleaving activities during Impranil biodegradation by Alicycliphilus denitrificans 

BQ1. Biodegradation 33(4): 389-406. https://doi.org/10.1007/s10532-022-09989-8 

(Anexo V).  

La metodología empleada para la caracterización bioquímica parcial de la actividad 

uretanasa (objetivo particular 5) y los análisis proteómicos (objetivo particular 7) se 

describe a continuación.  

6.1 Caracterización bioquímica parcial de la actividad uretanasa citoplásmica 

Se realizó la caracterización preliminar de la actividad uretanasa citoplásmica. Para ello, 

se determinó el efecto de diferentes pHs en amortiguador McIlvaine (3 a 8) sobre la 

actividad uretanasa citoplásmica proveniente de cultivos de 36 h. El efecto de diferentes 

concentraciones de NaCl (0.2-1 M) y etilenglicol o glicerol (10% v/v) usando 

amortiguador McIlvaine pH 8 se realizó utilizando 10 g de proteínas citoplásmicas. 

Además, se ensayó el efecto de los agentes reductores (ditiotreitol (DTT) 5 mM y -

mercaptoetanol (BME) 10 mM), inhibidores de unión a serina (benzamidina 1 mM y 

fluoruro de fenilmetilsulfonilo (PMSF) 1 mM) y un inhibidor de unión a metales 

(fenantrolina 200 mM). Para ello, 20 g de proteínas citoplásmicas provenientes de 

cultivos de 30 h se incubaron durante 10 min a 37ºC en amortiguador McIlvaine pH 8, 

conteniendo uno de los compuestos, y posteriormente se añadió uretano 50 mM para 

cuantificar la actividad uretanasa.  

Para el intento de purificación de la actividad uretanasa citoplásmica se utilizó el 

equipo Äkta Avant 25 Health Care (General Electric). Todos los pasos de purificación se 

realizaron a 4ºC. Las proteínas citoplásmicas (24 mg) de cultivos de 36 h se cargaron 

en una columna Superdex 200 (prep grade) Amersham Biosciences (5 x 100 cm), 

equilibrada previamente con amortiguador McIlvaine pH 8 y glicerol 10 % (v/v). Las 

proteínas se eluyeron de la columna con el mismo amortiguador de equilibrio a una 

velocidad de flujo de 1 ml min-1. Las fracciones con actividad uretanasa se agruparon y 

se cargaron en una columna de cromatografía de intercambio aniónico HiScreen 
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CaptoTM Q (Millipore Sigma) (0.77 x 10 cm) pre-equilibrada con amortiguador McIlvaine 

pH 8 y glicerol 10% (v/v). La columna se lavó con 35 ml de amortiguador de equilibrio a 

una velocidad de flujo de 0.5 ml min-1 y las proteínas se eluyeron con un gradiente lineal 

de 0-1 M de NaCl en 60 ml del mismo amortiguador a una velocidad de flujo de 0.5 ml 

min-1. 

6.2 Selección de la fuente de carbono para los análisis de proteómica total 

diferencial 

El establecimiento del inóculo y la cuantificación del crecimiento de BQ1 se realizó 

como se describe en Fuentes-Jaime y col. (2022). El medio mínimo (MM) empleado fue 

el reportado por Nakajima-Kambe y col. (1995). Las fuentes de carbono usadas para 

cuantificar el crecimiento de BQ1 y poder elegir el control para los estudios proteómicos 

fueron: acetato 25 mM, glucosa 25 mM, malato 10 y 25 mM y succinato 10 y 25 mM 

(Mechichi et al. 2003). 

6.3 Obtención de proteínas extracelulares, citosólicas y membranales a partir de 

cultivos de BQ1 creciendo en Impranil y acetato 

Para la extracción de proteínas se usaron 300 ml de cultivos MM-Impranil (1.25 mg ml-1) 

y MM-acetato (25 mM) distribuidos en tres matraces de 500 ml y se incubaron 22 h 

(Impranil) y 16 h (acetato) a 37°C y 200 rpm con base en crecimiento equivalente en 

ambas fuentes de carbono. Para obtener las proteínas extracelulares los medios de 

cultivo se centrifugaron a 8,631 x g (rotor JA-14, Avanti JXN-26, Beckman Coulter) a 

4°C durante 20 min. Se colectó el sobrenadante y se concentró mediante ultrafiltración 

(Cell 8400, Amicon) usando membranas de corte de 10 kDa y manteniendo el sistema 

en hielo. Las proteínas concentradas se lavaron tres veces con 5 ml de buffer de 

fosfatos 50 mM, pH 7. Para la obtención de las proteínas citosólicas, el pellet obtenido 

en la centrifugación previa se resuspendió y lavó 3 veces con buffer de fosfatos frío 50 

mM, pH 7. En el último lavado el pellet se resuspendió en 2 ml de buffer de fosfatos y 

las células se lisaron en frío usando ultrasonicación (Vibra Cell, VCX 750, Sonics & 

Materials Inc.), 6 ciclos de pulsos de 15 s por 15 s de descanso a una amplitud de 21%. 

La suspensión obtenida se ultracentrifugó a 100,000 x g durante 40 min a 4°C. Se 

recuperó el sobrenadante en el cual se encontraban las proteínas citosólicas. Para la 

obtención de las proteínas membranales, el pellet obtenido después de la 

ultracentrifugación se lavó 3 veces con buffer de fosfatos y después del último lavado 
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se resuspendió con buffer Tris 62 mM, SDS 1% y se dejó en agitación 12 h a 4°C. 

Pasado el tiempo se centrifugó a 20,800 x g (Microcentrifuga 5417C, Eppendorf) 

durante 15 min a 4°C y se recuperaron las proteínas membranales localizadas en el 

sobrenadante. Para la cuantificación de las proteínas se utilizó el método de Bradford 

(Bradford, 1976) utilizando albúmina de suero bovino como estándar. 

6.4 Proteómica total diferencial 

Con el objetivo de eliminar contaminantes en las muestras de proteínas de los 

diferentes compartimentos, 250 g de cada una de las tres fracciones se corrieron en 

un gel SDS-PAGE. Para ello, se mezclaron con buffer de carga para SDS-PAGE (Tris-

HCl 0.3 M pH 6.8, glicerol 10%, SDS 1%, azul de bromofenol 0.04% y -mercaptoetanol 

4%), se desnaturalizaron a 95°C durante 10 min, se cargaron en un gel apilador SDS 

(5%) y se corrieron a 30 mA durante 40 min sin que las proteínas se separaran en el gel 

separador (Mini-PROTEAN 3 cell, BIO-RAD). Los geles se tiñeron con azul de 

Coomassie (BIO-RAD, No. Cat. 1610400), cada banda de proteínas fue escindida del 

gel y enviada a nuestro colaborador, el Dr. David Schleheck, quien envió las muestras a 

analizar en las instalaciones de Proteómica de la Universidad de Konstanz Alemania, 

para su identificación mediante peptide fingerprinting mass spectrometry (PF-MS). Cada 

muestra se realizó por duplicado. Las muestras fueron digeridas con tripsina y 

analizadas en un Orbitrap Fusion EASY-nLC 1200 (Thermo Fisher Scientific), los 

espectros de masas en tándem se buscaron contra todas las secuencias de proteínas 

predichas del genoma de A. denitrificans BQ1 utilizando Mascot (Matrix Science) y 

Proteome Discoverer V1.3 (Thermo Fisher Scientific) considerando digestión con 

tripsina, alquilación de cisteínas por cloroacetamida y oxidación variable de metionina. 

El análisis proteico “bottom up” fue realizado de acuerdo con los protocolos 

establecidos por las instalaciones de proteómica de la Universidad de Konstanz, 

Alemania (www.proteomics-facility.uni-konstanz.de). 

6.5 Análisis bioinformático 

La reconstrucción de las vías metabólicas diferenciales se realizó mediante la 

comparación de asignaciones KO (KEGG Orthology) usando la base de datos KOALA 

(KEGG Orthology And Links Annotation) (https://www.kegg.jp/blastkoala/con) e 

ingresando bacteria como grupo taxonómico y especie procarionte en el archivo de 

base de datos de KEGG GENES.  
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7. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 
Parte de los resultados y discusión generados durante el trabajo de doctorado se 

encuentran publicados en el artículo: Fuentes-Jaime J., Vargas-Suárez M., Cruz-Gómez 

MJ., and Loza-Tavera H. 2022. Concerted action of extracellular and cytoplasmic 

esterase and urethane-cleaving activities during Impranil biodegradation by 

Alicycliphilus denitrificans BQ1. Biodegradation. 33(4): 389-406. 

https://doi.org/10.1007/s10532-022-09989-8 (Anexo V). A continuación, se muestra un 

resumen de los resultados y discusión incluidos en el artículo mencionado 

anteriormente. 

7.1 Alicycliphilus denitrificans BQ1 utiliza el Impranil como única fuente de 

carbono para crecer escindiendo los grupos éster y uretano 

Diferentes cepas del género Alicycliphilus son capaces de biodegradar varios 

contaminantes orgánicos, recubrimientos de PU (Hydroform® y PolyLack®) y espumas, 

lo cual sugiere que este género podría ser útil para la biorremediación de xenobióticos 

(revisado en Solís-González y Loza-Tavera, 2019). Sin embargo, los mecanismos 

bioquímicos subyacentes que participan en la degradación del PU siguen siendo 

desconocidos. Debido a lo anterior, en este trabajo se investigan temporal y 

espacialmente las actividades de A. denitrificans BQ1 de tipo esterasa y aquellas 

capaces de romper grupos uretano relacionadas con la degradación del PS-PU 

Impranil. El Impranil se ha usado como un sustrato modelo para estudiar la 

biodegradación microbiana del PU debido a la fácil supervisión de su aclaramiento 

durante el proceso (Blake et al. 1998; Pathirana y Seal, 1984; Russel et al. 2011). En 

este trabajo se realizaron todos los experimentos en medio mínimo con Impranil 1.25 

mg ml-1, el cual produjo el mejor crecimiento de A. denitrificans BQ1 (Figura 4a). El 

máximo aclaramiento del Impranil (Figura 4b) coincidió con las disminuciones más 

significativas en las señales de los grupos éster C=O y uretano C-N, C-O-C detectadas 

en los sobrenadantes de cultivo mediante FTIR (Figura 5) con su máximo al comienzo 

de la fase estacionaria (24 h) (Figura 4b).  
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Figura 4. Crecimiento de Alicycliphilus denitrificans BQ1 en MM-Impranil y degradación del 
Impranil. a) Crecimiento de A. denitrificans BQ1 usando diferentes concentraciones de Impranil. 

b) Aclaramiento del Impranil en MM-Impranil inoculado con BQ1 y no inoculado y actividad 
específica de aclaramiento cuantificada en cultivos de BQ1 a diferentes tiempos de incubación. 

Los datos son el promedio de tres réplicas biológicas. Las barras representan la desviación 
estándar. 

 

La escisión de los grupos uretano también se reveló por los cambios fluctuantes en la 

señal correspondiente a las aminas (3324 cm-1) observados en diferentes momentos a 

lo largo del análisis temporal (Figura 5). Estos cambios sugieren que las aminas fueron 

generadas continuamente por biofragmentación del polímero y asimiladas por BQ1 

durante su crecimiento en Impranil. La biofragmentación, también denominada 

despolimerización, se ha definido como el proceso lítico necesario para la posterior 

asimilación de los componentes del polímero. La biofragmentación y la posterior etapa 

de asimilación son procesos relacionados con los diferentes grados de biodegradación 

de los polímeros y preceden a la mineralización, que es la transformación final del 

polímero a CO2, H2O y NH4
+ (Ali et al. 2021; Lucas et al. 2008). Se ha observado que 

algunas aminas incrementan su concentración debido a la hidrólisis de grupos uretano 

de PU sólido durante el cultivo de Pseudomonas sp. DBFIQ-P36 (Spontón et al. 2013), 

Alicycliphilus sp. BQ8 (Pérez-Lara et al. 2016), y en el análisis de la actividad uretanasa 

de Rhodococcus hoaggi TB-60 al hidrolizar el éster dibutílico del ácido toluen-2,4-

dicarbámico, un compuesto relacionado con el PU (Akutsu-Shigeno et al. 2006). Por lo 

tanto, nuestros resultados aportan evidencia de que además de la hidrólisis de los 

grupos éster, los grupos uretano también son escindidos por BQ1.  
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Figura 5. Análisis de la biodegradación del Impranil por A. denitrificans BQ1 mediante 
espectroscopia FTIR. Los espectros se obtuvieron a partir de los sobrenadantes de cultivos de 

MM-Impranil no inoculado (control) e inoculado con A. denitrificans BQ1 incubados a 37°C y 
200 rpm durante diferentes tiempos de cultivo. Se muestran los espectros representativos de 

cuatro réplicas biológicas. 

 

Respaldando los resultados de FTIR, el análisis GC-MS reveló que los sustratos que 

constituyen el polímero Impranil se liberaron, fluctuando a lo largo del tiempo de cultivo; 

algunos de ellos, como los compuestos 1 y 2, con tendencia a aumentar, sugiriendo que 

fueron poco o nada asimilados; o a reducirse, como los compuestos 3 y 4, indicando 

que fueron asimilados por la bacteria. Además, la mayoría de los compuestos de tipo 

plastificante, tales como los compuestos 5, 6, 7 y 8, se metabolizaron parcial o 

totalmente. Adicionalmente, algunos compuestos de degradación aparecieron y 

disminuyeron o desaparecieron en los análisis finales (24 h), lo que indica su 

metabolización (Figura 6). Estos hallazgos evidencian la capacidad metabólica de A. 

denitrificans BQ1 para degradar el PS-PU y algunos plastificantes usados en el barniz. 
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Figura 6. Análisis curso temporal mediante GC-MS de la degradación del Impranil por A. 
denitrificans BQ1. Los sobrenadantes de diferentes tiempos de cultivo inoculados y no 

inoculados (tiempo 0) incubados a 37 °C y 200 rpm fueron sometidos a una extracción orgánica 
con metanol:cloroformo (1:1, v/v). a) Cromatogramas representativos de los diferentes tiempos 
analizados. Los números en las señales de los cromatogramas corresponden a los números de 

los compuestos en el mapa de calor. b) Mapa de calor representando el área de las señales 
correspondientes a los diferentes compuestos identificados y sus fórmulas en los tiempos de 

cultivo indicados. Los compuestos se identificaron por comparación usando el NIST Mass 
Spectrometry Data Center (2002 library). 

 

7.2 Durante la biodegradación del Impranil se exhibe una acción concertada entre 

esterasas y uretanasas, tanto extracelulares como citoplásmicas 

Los análisis de las actividades de tipo esterasa y aquellas capaces de romper los 

grupos uretano tanto extracelulares como citoplásmicas de A. denitrificans BQ1 (Figura 

7), así como los efectos que estas fracciones de proteína solas o combinadas 

produjeron en el PS-PU Impranil revelaron una acción concertada que permite un 

ataque eficaz al polímero.  
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Figura 7. Aclaramiento del Impranil y actividades esterasa y uretanasa de proteínas 
extracelulares y citoplásmicas de A. denitrificans BQ1 cultivada en MM-Impranil. Las proteínas 
extracelulares y citoplásmicas se obtuvieron en los tiempos indicados. Cada reacción se llevó a 

cabo usando 10 µg de proteína. a) El aclaramiento del Impranil se cuantificó a 600 nm en 
ensayos in vitro utilizando Impranil 1.25 mg ml-1. b) La actividad esterasa se cuantificó a 405 nm 

usando p-NPA 5 mM como sustrato. c) La actividad uretanasa se determinó a 636 nm con 
uretano 50 mM como sustrato. Las barras representan la desviación estándar de tres réplicas 

biológicas independientes. 

 

Con base en estos resultados, se propone un proceso de dos etapas que integra 

espacial y temporalmente la acción concertada de las actividades esterasa y aquellas 

capaces de escindir los grupos uretano, que participan en la biodegradación de Impranil 

(Figura 8). En la primera etapa (0 a 18 h), que corresponde a la fase de crecimiento 

activo, la alta actividad esterasa en la fracción extracelular escinde los enlaces éster del 

PS-PU Impranil fragmentando el polímero en cadenas más cortas con carboxilatos o 

alcoholes en sus extremos. Aunque se ha reportado que la actividad de tipo lipasa es 

más eficaz que la esterasa en la biodegradación del Impranil (Biffinger et al. 2015), las 

actividades de tipo esterasa extracelulares y citoplásmicas de BQ1 hidrolizaron 

sustratos de cadena corta pero no de cadena larga; por lo tanto, la actividad de tipo 

esterasa, pero no lipasa es activa en esta etapa. Coincidiendo con esta observación, en 

Acinetobacter gerneri P7, una esterasa degradadora de Impranil mostró mejor actividad 

hidrolítica con sustratos de cadena corta como p-nitrofenil-acetato, p-nitrofenil-

propionato (con mayor actividad) y p-nitrofenil-butirato, pero no se detectó actividad 

cuando se usaron sustratos de cadena larga como p-nitrofenil-caproato o p-nitrofenil-

caprilato (Howard et al. 2012). Después de la acción de las esterasas extracelulares de 

BQ1, los carboxilatos producidos se podrían internalizar en la célula mediante 

transportadores periplásmicos tripartitas independientes de ATP (TRAP), 

transportadores de tricarboxilatos tripartitas (TTT), o ambos. 



35 
 

 

Figura 8. Modelo propuesto para la acción concertada de las actividades esterasa y de 
escisión del uretano de A. denitrificans BQ1 durante la degradación de Impranil. a) BQ1 usa el 
Impranil como única fuente de carbono alcanzando su máximo crecimiento y aclaramiento del 

Impranil a las 24 h. b) El Impranil es una dispersión coloidal base agua de tipo PS-PU 
sintetizada a partir de poli hexano/neopentil poliéster adipato y HDI. Mediante polimerización de 
tipo “step-growth”, estos compuestos pueden reaccionar aleatoriamente generando diferentes 
segmentos de polímero donde los grupos uretano estarían flanqueados por distintos grupos 

funcionales, proporcionando composiciones estructurales químicas específicas para ser 
atacadas por actividades enzimáticas. c) Durante la biodegradación del Impranil BQ1 exhibe de 

forma concertada proteínas de tipo esterasa y de escisión del uretano expresadas en dos 
etapas (los niveles de actividad están representados por las alturas de las barras azul y roja y el 

tamaño de la letra). 
 

Los transportadores TRAP internalizan diferentes aniones orgánicos y C4-

dicarboxilatos, mientras que los TTT introducen C6-di o tricarboxilatos en la célula. 

Cada tipo de transportador está formado por dos proteínas transmembranales y una 
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proteína de unión a sustrato (substrate binding protein, SBP) periplásmica de alta 

afinidad (revisado por Rosa et al. 2018). Interesantemente, de los siete genomas de A. 

denitrificans anotados hasta ahora, la cepa BQ1 tiene el mayor número de genes que 

codifican SBP de TTT (164 genes que no son isoformas). Este mayor número de genes 

de SBPs podría proporcionar a BQ1 una mayor versatilidad para reconocer e 

internalizar diferentes carboxilatos para ser metabolizados en el citoplasma. Por otro 

lado, los alcoholes, el otro producto de la escisión de los grupos éster, pueden ser 

oxidados en el periplasma por deshidrogenasas formando los aldehídos y carboxilatos 

correspondientes (Cuenca et al. 2016; Kawai 2010), los cuales pueden ser 

internalizados por TRAP, TTT o permeasas al citoplasma (Kawai 2010). De manera 

general, los carboxilatos y alcoholes resultantes de la oxidación se internalizan en las 

células bacterianas para su posterior asimilación en el citoplasma (Ali et al. 2021; Lucas 

et al. 2008). Dado que en los sobrenadantes de cultivo se observaron disminuciones en 

las señales de los grupos uretano desde los primeros tiempos de crecimiento 

bacteriano (Figura 5), se esperaba detectar actividad uretanasa extracelular. Sin 

embargo, esta actividad no se observó ni a las 6 ni a las 12 h de cultivo (Figura 7c). Por 

lo tanto, debido a que en el ensayo in vitro, la actividad uretanasa de 36 h fue capaz de 

escindir sustratos con grupos carbamoilo libres (Tabla 1), pero no se observó actividad 

uretanasa antes de las 18 h, razonamos que otras proteínas diferentes a las que actúan 

a las 36 h realizaron la escisión de los grupos uretano. Estas enzimas que escinden el 

uretano en tiempos tempranos deberían actuar en grupos uretano específicos 

flanqueados por estructuras químicas distintivas. La existencia de diferentes estructuras 

químicas en el PU es concebible con base en las reacciones de polimerización de tipo 

“step-growth”, las cuales pueden generar grupos uretano embebidos en diferentes 

unidades estructurales formando diversos segmentos del polímero. Estas 

composiciones estructurales específicas serían los sitios en los que actuarían 

selectivamente las enzimas que escinden el uretano en tiempos tempranos. Esta 

enzima de tiempos tempranos (antes de las 18 h) debe ser una esterasa o uretanasa no 

canónica con la capacidad de romper el enlace éster o amida en los grupos carbamato. 

Existe evidencia reportada de la existencia de este tipo de enzimas, como lo es la 

uretano hidrolasa de R. hoaggi TB-60, la cual mostró actividad sobre los derivados de 

carbamato relacionados con los polímeros del PU (éster dibutílico del ácido toluen-2,4-
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dicarbámico; éster dibutílico del ácido metilen bisfenil dicarbámico, éster dibutílico del 

ácido hexametilen dicarbámico), anilidas, amidas e incluso ésteres. Sin embargo, su 

actividad fue baja hacia el etil y butil carbamato, los cuales poseen un grupo carbamoilo 

libre (Akutsu-Shigeno et al. 2006). Estos compuestos fueron los que se probaron para 

detectar la actividad uretanasa en este estudio, la cual no fue detectada a tiempos 

tempranos, aunque si a tiempos más tardíos. Lo cual apoya la propuesta de la 

existencia de distintos tipos de actividad uretanasa en diferentes tiempos de cultivo. 

Coincidiendo con este tipo de enzimas no canónicas (que actúan sobre una gama 

amplia de sustratos) capaces de escindir el uretano, la esterasa EstA8 de Acinetobacter 

sp. no. 6, que muestra la firma de las amidasas G-[GAV]-S-[GS](2)-G-x-[GSAE]-

[GSAVYCT]-x-[LIVMT]-[GSA]-x-(6)-[GSAT]-x-[GA]-x-[DE]x-[GA]-x-S-[LIVM]-R-x-P-[GSACTL] 

(https://prosite.expasy.org/doc/PS00571) hidroliza tanto los ésteres de p-nitrofenilo 

como las p-nitroanilidas (Wei et al. 2003). Además, una carboxil éster hidrolasa aislada 

a partir de un metagenoma de rumen y capaz de escindir el Impranil, ataca también el 

grupo carbamato del insecticida Fenobucarb (Ufarté et al. 2017). De hecho, en el 

genoma de A. denitrificans BQ1 se identificaron cuatro genes (CE154_002430, 

CE154_010035, CE154_012165, CE154_005235) con homología (score >130, identity 

>32%, query cover >95%) con la uretano hidrolasa de R. hoaggi TB-60, lo que apoya la 

hipótesis de que BQ1 codifica una enzima no canónica, con capacidades similares a las 

de la uretano hidrolasa de R. hoaggi TB-60 capaz de romper el grupo uretano. La 

hidrólisis de los grupos uretano genera como productos ácidos carboxílicos y aminas. 

Confirmando la escisión de los grupos uretano del Impranil, el producto de 

biodegradación que contiene nitrógeno, el ácido 4-aminoheptanodioico (compuesto 11), 

se identificó por GC-MS después de las 12 h de cultivo, cuando aún no se había 

detectado actividad uretanasa, y se mantuvo elevado hasta el final del análisis (Figuras 

6a y 6b). Las aminas liberadas durante el proceso de escisión del uretano, las cuales 

fueron detectadas por FTIR, podrían transportarse al interior de la célula mediante 

transportadores de tipo ABC. En Pseudomonas putida cepa U, la proteína PeaH es un 

transportador ABC que transporta propil-, butil- y pentil-amina al interior celular (Luengo 

y Olivera, 2020). En el genoma de A. denitrificans BQ1 se identificaron tres genes 

(CE154_001345, CE154_020915, CE154_006925) que codifican proteínas con 
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homología (score >190, identity ≥30%, query cover >75%) con PeaH, lo que sugiere 

que BQ1 tiene capacidad para internalizar aminas alifáticas. 

Se propone una segunda etapa en el proceso de biodegradación del Impranil por A. 

denitrificans BQ1 a partir de las 18 h (Figura 8), cuando la actividad uretanasa se 

detectó (Figuras 7b y 7c). Luego de su máxima actividad a las 18 h, la actividad 

esterasa disminuyó abruptamente a las 24 h, alcanzando niveles muy bajos, mientras 

que la actividad uretanasa continuó aumentando hasta el final del análisis (48 h). Por lo 

tanto, a partir de las 18 h, la elevada actividad uretanasa debería escindir grupos 

uretano embebidos en composiciones estructurales poliméricas diferentes a las 

reconocidas por las actividades de escisión del uretano de tiempos tempranos. La 

aparición de la actividad uretanasa a las 18 h indica que la expresión del gen que 

codifica esta proteína es inducible, lo cual es similar a lo observado para la uretano 

hidrolasa TB-60 de Rhodococcus hoaggi, la cual fue fuertemente inducida en presencia 

de acetanilida (Akutsu-Shigeno et al. 2006). En esta segunda etapa, los productos 

biofragmentados del PU resultantes de la ruptura de los grupos éster y uretano 

continúan ingresando a la célula para su posterior transformación por enzimas 

citoplásmicas y ser posteriormente transformados como biomasa. Debido a que los 

fragmentos resultantes de la biofragmentación que son asimilados por las células 

bacterianas aún pueden contener grupos éster y uretano, se necesitarían actividades 

citoplásmicas de tipo esterasa y uretanasa para escindir estos grupos dentro de las 

células. Sin embargo, estas actividades mostrarían una especificidad de sustrato 

diferente a las extracelulares. La evidencia de esta diferencia se observó en el análisis 

enzimático realizado a las 36 h, donde distintas especificidades de sustrato para las 

actividades esterasa y uretanasa citoplásmicas, en comparación con las extracelulares, 

fueron observadas (Tabla 4).  

La diferente naturaleza y efectos de las proteínas extracelulares y citoplásmicas 

capaces de romper los grupos éster y uretano que participan en la degradación del PS-

PU Impranil se confirmaron mediante experimentos in vitro con fracciones de proteínas 

aisladas o combinadas de diferentes tiempos de cultivo. Las proteínas extracelulares 

(ECP) de 12 h disminuyeron la señal C-N del uretano e incrementaron la señal de las 

aminas, mientras que las proteínas citoplásmicas (CP) de 12 h no las modificaron 



39 
 

(Figura 9), lo que indica que las actividades citoplásmicas tempranas no actúan sobre el 

Impranil intacto. 

 
Tabla 4. Especificidad de sustrato para actividades de tipo esterasa y uretanasa de 

Alicycliphilus denitrificans BQ1 cultivada en MM-Impranil. 
 

Sustratos 
ensayados para 
actividad de tipo 

12 h cultivo 
U/mg proteína 

(10-3) 

36 h cultivo 
U/mg proteína 

(10-3) 

aControles 
U/mg proteína 

(10-3) 

 extracelular citoplásmica extracelular citoplásmica  

esterasa     

p-NPA 27 ± 6 14 ± 2 17 ± 5 bND 3417 ± 52 

p-NPB 47 ± 9 22 ± 9 38 ± 3 26 ± 7 4699 ± 60 

p-NPC ND ND ND ND 7735 ± 269 

p-NPL ND ND ND ND 3100 ± 232  

p-NPP ND ND ND ND ND 

uretanasa     

urea ND ND ND ND 33775 ± 815 

etil carbamato ND ND 213 ± 69 206 ± 16  81 ± 23 

butil carbamato ND ND ND 89 ± 11 ND 

fenil carbamato ND ND ND ND ND 

               a Aspergillus oryzae lipasa (0.1 U); Canavalia ensiformis urease (0.25 U). b ND, no detectado.  
                   MM-Impranil: Medio mínimo con Impranil 1.25 mg ml-1. Los datos son el promedio de tres replicas biológicas. 

 

De manera similar, los experimentos con fracciones combinadas mostraron que las 

CP de 12 h más las CP de 18 h incrementaron la señal C-N del uretano (Figura 9d), 

demostrando que la presencia de la actividad de escisión del uretano fue decisiva para 

inducir cambios en los grupos uretano del polímero intacto. Además, tanto las CP de 12 

h como las CP de 12 h más las CP de 18 h disminuyeron fuertemente la señal de las 

aminas, lo que sugiere que las enzimas para la utilización de las aminas están 

presentes en la fracción citoplásmica (Figura 9d). Por otro lado, la ausencia de cambios 

adicionales en la señal del uretano en el experimento de las ECP de 12 h más las ECP 

de 18 h (Figura 9c) sugiere que se requieren actividades enzimáticas previas para 

atacar el PS-PU o que los productos de degradación acumulados en el ensayo in vitro 

podrían estar causando inhibición enzimática. Considerando esta última posibilidad, en 

los cultivos bacterianos, los productos formados serían consumidos activamente por las 

células microbianas, impidiendo la inhibición de las enzimas extracelulares y 

manteniéndolas en funcionamiento. Finalmente, la acción concertada entre las 

esterasas y las actividades extracelulares y citoplásmicas que escinden el uretano 

durante la biodegradación del Impranil también se observó al detectar una mayor 
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actividad de aclaramiento del Impranil en los cultivos de BQ1, en comparación con la 

actividad observada usando las fracciones independientes de ECP o CP.  

 

 

Figura 9. Análisis por espectroscopia FTIR de la biodegradación in vitro del Impranil por 
proteínas extracelulares (ECP) y citoplásmicas (CP) de A. denitrificans BQ1. Se obtuvieron y 
concentraron las proteínas de cultivos de BQ1 creciendo en MM-Impranil (1.25 mg ml−1) a las 

12, 18 y 36 h de cultivo. En todos los ensayos se utilizó Impranil (1.25 mg ml-1) resuspendido en 
buffer de fosfatos pH 7. En el primer conjunto de experimentos, cada análisis se realizó 

agregando 60 μg de proteína e incubando durante 6 h a 37 °C; a) proteínas extracelulares 
(ECP) de 12 h y proteínas citoplasmáticas (CP) de 12 h; b) 36 h ECP y 36 h CP. En el segundo 

conjunto de experimentos, se agregaron 100 μg de proteína a cada ensayo in vitro y se 
incubaron durante 12 h a 37 °C, y luego, si correspondía, se agregó la segunda fracción de 
proteína; c) 12 h ECP y 12 h ECP más 18 h ECP; d) 12 h CP y 12 h CP más 18 h CP. Como 

controles se usaron proteínas desnaturalizadas por calor en las mismas condiciones que cada 
conjunto experimental. Se muestran espectros representativos de cuatro réplicas biológicas. 

 

A continuación, se presentan los resultados y discusión no incluidos en la 

publicación. 

7.3 Caracterización bioquímica parcial de la actividad uretanasa 

Debido a que la uretanasa citoplásmica mostró la capacidad de escindir el etil y butil 

carbamato, representando una proteína potencialmente involucrada en el catabolismo 

del Impranil, se realizó una caracterización bioquímica parcial de su actividad. Para 
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caracterizar la actividad uretanasa citoplásmica, se analizó el efecto del pH, glicerol, 

etilenglicol y NaCl en extractos de cultivos incubados 36 h. La actividad tuvo su máximo 

valor a pH 8 (1.8 moles de amonio min-1 mg de proteína-1), la cual fue siete veces 

mayor que a pH 7 (0,25 moles de amonio min-1 mg de proteína-1) (Figura 10a). Las 

concentraciones de NaCl (0.2-1 M) inhibieron la actividad uretanasa hasta cuatro veces, 

pero el etilenglicol o glicerol 10% (v/v) revirtió la inhibición y, excepto a 1 M, confirió 

mayor actividad que la observada sin NaCl (Figura 10b). Los agentes reductores, DTT y 

BME, redujeron la actividad uretanasa 63% y 46%, respectivamente. De manera similar, 

los inhibidores de unión a serina, benzamidina y PMSF, y el compuesto de unión a 

metales fenantrolina inhibieron la actividad de la uretanasa 92%, 28% y 34%, 

respectivamente.  

 

 

Figura 10. Efectos del pH y osmolitos sobre la actividad uretanasa citoplásmica de A. 
denitrificans BQ1 cultivada en MM-Impranil. La actividad uretanasa se ensayó con uretano 50 

mM y se cuantificó a 636 nm. a) Efecto del pH sobre la actividad uretanasa. b) Actividad 
uretanasa en presencia de etilenglicol 10 % (v/v), glicerol 10 % (v/v) y NaCl (0-1 M) en 

amortiguador McIlvaine pH 8. Las barras representan las desviaciones estándar de tres réplicas 
independientes. 

 

Asimismo, se intentó purificar la actividad uretanasa citoplásmica de 36 h usando 

cromatografía. Después de la cromatografía de exclusión molecular, las fracciones 

eluidas que mostraron actividad uretanasa se agruparon y se cargaron en una columna 

de intercambio aniónico. Sin embargo, aunque se probaron diferentes columnas y 

condiciones de funcionamiento, no se recuperó actividad después de este paso de 

purificación. La elevada actividad uretanasa observada con glicerol, incluso en 
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presencia de NaCl 0.8 M (Figura 10b), sugiere que la actividad está dada por una 

proteína multimérica que contiene subunidades predominantemente asociadas por 

interacciones hidrofóbicas, lo que la hace susceptible a la agregación (Sahu y Prakash, 

2008). Esta observación y la imposibilidad de recuperar una fracción activa después de 

probar diferentes condiciones de cromatografía de intercambio aniónico sugiere que la 

uretanasa es una proteína hetero u homomultimérica. 

7.4 Para el análisis comparativo de proteómica diferencial el medio mínimo con 

acetato fue seleccionado como fuente de carbono control 

Con el objetivo de comparar la expresión proteica, se buscó una fuente de carbono en 

la que el crecimiento de BQ1 se comportara de manera similar al mostrado con 

Impranil. Se encontró que usando acetato 25 mM como única fuente de carbono, el 

patrón general de crecimiento y los niveles de proteína generada por A. denitrificans 

BQ1 fueron similares a los observados con Impranil (Figura 11). Durante el crecimiento 

de A. denitrificans BQ1 en acetato 25 mM, la fase lag comprendió las primeras 6 h de 

crecimiento, la fase exponencial abarcó de las 6 y hasta las 18 h, mientras que el 

período comprendido entre las 18 h y las 48 h correspondió a la fase estacionaria 

(Figura 11). La velocidad de crecimiento () de A. denitrificans BQ1 cultivada en acetato 

(25 mM) fue de 0.283 h-1 mientras que cultivada en Impranil (1.25 mg ml-1) correspondió 

a 0.136 h-1.  

 

 

Figura 11. Crecimiento de A. denitrificans BQ1 en MM-Impranil y MM-acetato. Los cultivos 
se incubaron a 37°C y 200 rpm. El crecimiento se cuantificó con base en la concentración de 
proteína usando el método de Bradford (Bradford, 1976). Las flechas indican los tiempos de 

cosecha celular para cada fuente de carbono. Los datos son promedios de tres réplicas 
biológicas. Las barras representan la desviación estándar. 
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Dada la diferencia entre las velocidades de crecimiento, los tiempos de cultivo 

seleccionados para la cosecha de células y posterior extracción de proteínas fueron 22 

h de incubación para los cultivos con Impranil y 16 h de incubación para los cultivos con 

acetato, ambos tiempos correspondientes a la fase exponencial tardía.  

7.5 Comparación de las proteínas de A. denitrificans BQ1 expresadas en Impranil 

y acetato con FC>2  

Como resultado del análisis proteómico total, se identificaron 1,343 proteínas cuando 

BQ1 se cultivó en Impranil, lo que representó 31.4% del total de genes presentes en su 

genoma (4,273 genes que codifican para proteínas, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). Por 

otro lado, 1,309 proteínas fueron identificadas cuando la fuente de carbono fue acetato, 

representando 30.6% del total de genes de BQ1 (Tabla 5). Por lo que, durante la fase 

exponencial tardía de crecimiento y en presencia de Impranil o acetato como fuente de 

carbono, BQ1 expresa el 30% del total de proteínas codificadas en su genoma. 

 

Tabla 5. Proteínas totales, proteínas con FC>2 y proteínas con asignación KO de A. 
denitrificans BQ1 identificadas mediante proteómica diferencial en presencia de Impranil o 

acetato como fuente de carbono.  
 

Fuente de carbono 

Proteínas 

expresadas 

identificadas 

Proteínas 

con FC>2 

Proteínas con KO asignado 

según KOALA 

Impranil (1.25 mg ml-1) 1343 448 334 

Acetato (25 mM) 1309 595 486 

 

Con el objetivo de encontrar las proteínas expresadas diferencialmente se aplicó un 

criterio de selección usando un valor de sobre-expresión mayor a 2 (FC>2), el cual 

representa la relación entre la abundancia de la intensidad de las señales de los 

péptidos para cada proteína dada en cada condición usada de fuente de carbono. Con 

este criterio se encontraron 448 proteínas sobre-expresadas en Impranil (Tabla 5, 

Anexo IV) y 595 proteínas sobre-expresadas en acetato. El análisis de las categorías 

funcionales de las proteínas que presentaron FC>2 mostró, para ambas fuentes de 

carbono, un número mayor de KO asignados para la categoría correspondiente al 

metabolismo de carbohidratos, seguido por el metabolismo de aminoácidos, 

procesamiento de información ambiental y procesamiento de información genética 
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(Figura 12). El hecho de que el metabolismo de carbohidratos esté posicionado como la 

categoría funcional con mayor número de KO identificados para ambas fuentes de 

carbono pone de manifiesto la relevancia que posee esta categoría para la producción 

de energía. 

 

Figura 12. Comparación de categorías funcionales de proteínas de A. denitrificans BQ1 con 
FC>2 expresadas en MM-Impranil y MM-acetato. Las comparaciones están basadas en la 

información proporcionada por la base de datos KEGG Orthology And Links Annotation. Los 
números representan los KO asignados para cada categoría funcional. 

 

De manera interesante, usando Impranil como fuente de carbono, la única categoría 

con mayor número de KO (21 KO) que la condición de acetato (10 KO) correspondió al 

metabolismo de lípidos (Figura 12). Este resultado denota la diferente estrategia 

metabólica que A. denitrificans BQ1 despliega durante el catabolismo del Impranil. 

Entre las categorías identificadas con mayor número de KO cuando se usó Impranil 

como fuente de carbono se encontraron: metabolismo de aminoácidos, procesamiento 

de información ambiental y procesamiento de información genética. 
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7.6 Vías metabólicas y proteínas relacionadas con la degradación del Impranil en 

A. denitrificans BQ1 

7.6.1 Degradación de ácidos grasos o -oxidación 

El análisis arrojado por BlastKOALA mostró que durante el catabolismo del Impranil por 

A. denitrificans BQ1, la vía metabólica correspondiente a la degradación de ácidos 

grasos, también llamada -oxidación, mostró sobre-expresadas todas las proteínas que 

la conforman (Figura 13).  

 

 

Figura 13. Mecanismo de -oxidación de ácidos grasos que conduce a la formación sucesiva 
de acetil-CoA y proteínas que catalizan los cuatros pasos de la vía (a) (Modificado de Madigan 

et al. 2015). Proteínas de BQ1 expresadas en MM-Impranil y MM-acetato asociadas con la 
degradación de ácidos grasos (b). 

 

De acuerdo con el análisis proteómico diferencial en el que se analizó la expresión 

de proteínas citosólicas, membranales y extracelulares, se pudo deducir que la proteína 
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RKJ93964 se encontró sobre-expresada en la fracción citosólica del MM-acetato, 

mientras que su sobreexpresión en MM-Impranil fue detectada en la fracción 

membranal. Por otro lado, la proteína RKJ99610 se sobre-expresó en la fracción 

citósolica del MM-Impranil y en la fracción membranal del MM-acetato. 

En presencia de Impranil se identificaron cuatro proteínas con actividad acil-CoA 

deshidrogenasa (EC1.3.8.7), tres 3-hidroxiacil-CoA deshidrogenasas (EC 1.1.1.35) y 

siete tiolasas (EC 2.3.1.16; EC 2.3.1.9), sugiriendo una aparente redundancia de 

actividades enzimáticas. Mientras que, usando acetato como fuente de carbono, esta 

redundancia solo se observó para la actividad de tipo tiolasa (EC 2.3.1.9) (Figura 13). 

Esta aparente redundancia enzimática podría ser el resultado de la diversa composición 

química estructural del Impranil que se genera por las reacciones de polimerización de 

tipo “step-growth”. Por anterior, BQ1 despliega un mayor número de actividades 

enzimáticas de acuerdo con la variedad estructural presente en el Impranil. 

Por otro lado, comparando los valores de FC de las proteínas expresadas de A. 

denitrificans BQ1 que participan en la -oxidación, se observó que las acil-CoA 

deshidrogenasas RKJ95087.1, RKJ95057.1 y la enoil-CoA hidratasa RKJ95682.1 

fueron exclusivamente expresadas en MM-Impranil, es decir, que no se expresaron en 

el medio mínimo con acetato. Mientras que la tiolasa RKJ99267.1 fue la proteína que 

mostró los mayores valores de FC (Figura 14).  

Dado que se encontraron sobre-expresadas todas las proteínas relacionadas con la 

-oxidación, el catabolismo del Impranil por A. denitrificans BQ1 debe involucrar la 

transformación sucesiva de compuestos alifáticos hasta la generación de acetil-CoA, 

NADH y FADH. La ficha técnica del Impranil, en la cual se describe como una 

dispersión alifática de tipo poliéster PU, además de las evidencias que se encontraron 

en el análisis por GC-MS en nuestro trabajo al detectar compuestos con cadenas 

alifáticas que son susceptibles de ser degradados por esta vía, concuerdan con estos 

resultados. 

A partir de la identificación del producto de degradación 6-hidroxihexanoato, obtenido 

de la hidrólisis de un PU sintetizado a partir de policaprolactona poliol (Magnin et al. 

2019), se ha hipotetizado parte de la vía metabólica que podrían emplear los 

microorganismos para su asimilación (Ru et al. 2020). Después de las primeras 

reacciones de ruptura de los grupos éster y uretano, se generaría el 6-
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hidroxihexanoato, el cual se convierte en 6-oxohexanoico por acción de la 6-

hidroxihexanoato deshidrogenasa (ChnD). Posteriormente el 6-oxohexanoico se 

transforma en adipato por la 6-oxohexanoico deshidrogenasa (ChnE). Después de la 

unión con CoA, el adipato se convertirá en 3-oxoadipil-CoA, que finalmente formará 

succinil-CoA y acetil-CoA que entrarán en el ciclo de los ácidos tricarboxílicos (TCA) 

produciendo ácido succínico (Ru et al. 2020). Esta hipótesis resalta las diferentes 

reacciones enzimáticas que podrían estar participando en los primeros pasos de la 

biodegradación, las cuales dependerán de los precursores empleados en la síntesis del 

PU, ya que las estructuras de este tipo de polímeros no poseen un patrón repetitivo a lo 

largo de su estructura. 

 

 

Figura 14. Comparación de valores de FC de las proteínas de A. denitrificans BQ1 
expresadas en MM-Impranil que participan en la vía de degradación de ácidos grasos. El 

símbolo * denota las proteínas expresadas exclusivamente en MM-Impranil.    

 

0  0  0 60  0

acil  o  deshidrogenasa         6 1 

acil  o  deshidrogenasa       0   1 

acil  o  deshidrogenasa       0   1 

acil  o  deshidrogenasa        1  1 

enoil  o  hidratasa       6   1 

  hidroxiacil  o  deshidrogenasa           1 

  hidroxiacil  o  deshidrogenasa       6   1 

  hidroxiacil  o  deshidrogenasa         6  1 

 olasa        6  1 

 olasa           1 

 olasa      6    1 

acetoace l  o   olasa       610 1 

acetoace l  o   olasa           1 

acetoace l  o   olasa       6   1 

acetoace l  o   olasa        6  1 

 old change

r pl ica  1
r pl ica    

 

 
 



48 
 

7.6.2 Síntesis de nicotinato y nicotinamida 

En las células procariotas, el NAD(H) se utiliza como principal portador de electrones 

para alimentar cientos de reacciones redox esenciales y para regular directa o 

indirectamente procesos bioquímicos, tales como enzimas alostéricas y modificaciones 

postraduccionales. Además, las enzimas NAD-dependientes están involucradas en vías 

catabólicas relacionadas con la utilización de carbohidratos, ácidos carboxílicos, 

aminoácidos y ácidos grasos. En bacterias, se ha observado que el metabolismo de 

NADH/NAD+ juega un papel clave en la adaptabilidad al medio ambiente y la estructura 

de la comunidad (Osterman 2009; Liu et al. 2019). Por otro lado, el NADPH proporciona 

el poder reductor que impulsa numerosas reacciones anabólicas, incluyendo las 

responsables de la biosíntesis de los principales componentes celulares como DNA y 

lípidos (Spaans et al. 2015). De las cinco enzimas que participan en la vía de síntesis 

de las coenzimas nicotinamida adenina dinucleótido (NAD+) y nicotinamida adenina 

dinucleótido fosfato (NADP+), sólo la nicotinato nucleótido adenililtransferasa (EC 

2.7.7.18) no se identificó en el análisis proteómico (Figura 15).  

 

 

Figura 15. Vía de síntesis de las coenzimas nicotinamida adenina dinucleótido (NAD+) y 
nicotinamida adenina dinucleótido fosfato (NADP+) (a), modificado de KEGG. Proteínas de BQ1 

sobre-expresadas en MM-Impranil asociadas con la síntesis de NAD+ y NADP+ (b). 
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En nuestro sistema de estudio, la sobre-expresión de éstas proteínas podría estar 

relacionada con la demanda de NAD+, la cual es una coenzima necesaria para la 

función catalítica de la 3-hidroxiacil-CoA deshidrogenasa, enzima que participa en la 

degradación de ácidos grasos, vía que también estuvo sobre-expresada cuando BQ1 

creció usando Impranil como única fuente de carbono. 

7.6.3 Gluconeogénesis 

Durante el crecimiento de BQ1 en MM-Impranil se observó que, a excepción de la 

hexocinasa y la fosfofructoquinasa, las proteínas implicadas en la transformación y 

escisión de la glucosa en gliceraldehído-3-fosfato y dihidroxiacetona fosfato, se 

encontraron sobre-expresadas (Figura 16). Se ha reportado que algunas bacterias 

pueden usar la gluconeogénesis para sintetizar glucosa a partir de compuestos de dos 

o tres carbonos o de intermediarios del ciclo de los ácidos tricarboxílicos (TCA) (Inui et 

al. 1999; Tang et al. 2005). En microorganismos como Escherichia coli, 

Rhodopseudomonas palustris y Sinorhizobium meliloti se ha reportado la coexistencia 

de las rutas PckA (fosfoenolpiruvato carboxiquinasa) y PpsA (fosfoenolpiruvato sintasa), 

las cuales están relacionadas con el primer paso de la gluconeogénesis en bacterias, el 

cual consiste en la síntesis de fosfoenolpiruvato (PEP) (Tang et al. 2005). En A. 

denitrificans BQ1 se encontró sobre-expresada la fosfoenolpiruvato carboxiquinasa 

RKJ99311.1 en MM-Impranil, por lo que es probable que se esté llevando a cabo la 

síntesis de PEP mediante la ruta PckA. 

En la gluconeogénesis hay dos enzimas que suplen las reacciones irreversibles 

llevadas cabo en la glucólisis. Una de ellas es la fructosa-1,6-bifosfatasa (EC 3.1.3.11) y 

la otra corresponde a la fosfoenolpiruvato sintasa (EC 2.7.9.2). En el MM-Impranil se 

encontró sobre-expresada la fructosa-1,6-bifosfatasa (RKJ94627) pero no la 

fosfoenolpiruvato sintasa (Figura 16). Sin embargo, dado que se encontraron sobre-

expresadas la fosfoenolpiruvato carboxiquinasa (RKJ99311.1), proteína relacionada con 

la síntesis de fosfoenolpiruvato y la fructosa-1,6-bifosfatasa (EC 2.7.9.2), proteína clave 

en la vía gluconeogénica, es probable que la gluconeogénesis esté activa durante el 

crecimiento de BQ1 en MM-Impranil. 
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Figura 16. Proteínas de A. denitrificans BQ1 expresadas en MM-Impranil asociadas con la 
gluconeogénesis (a) y sus correspondientes valores de FC (b). 

 

7.6.4 Proteínas de unión a sustrato (SBPs) de Transportadores Tripartitas de 

Tricarboxilatos (TTT) 

De manera interesante en MM-Impranil se identificaron expresadas 33 proteínas de 

unión a sustrato (SBP) de TTT (Tabla 6) que no estuvieron presentes en el MM-acetato. 

Los TTT son un tipo de transportadores secundarios dependientes de SBPs, 

conformados por dos proteínas transmembranales y una SBP (Rosa et al. 2019).  

 

Tabla 6.  Proteínas de unión a sustrato de TTT de A. denitrificans BQ1 expresadas en MM-
Impranil 

 

 
 

En los últimos años se ha identificado que además de tricarboxilatos y aminoácidos, 

algunos sistemas TTT pueden transportar ácido nicotínico, nicotinamida, benzoato, 
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tereftalato, 3-sulfolactato y ácido 3,3’-ditiodipropiónico. Sugiriendo la posibilidad de que 

los sustratos para la familia TTT sean mucho más diversos de lo que se ha pensado 

(Rosa et al. 2019). Se ha observado que en ocasiones las SBPs están presentes sin las 

proteínas transmembranales que conforman el sistema TTT, denominándolas SBPs 

huérfanas (Antoine et al. 2003). Debido a su pobre caracterización, se desconoce la 

importancia funcional de las SBPs huérfanas, pero se ha sugerido que podrían ser 

reclutadas por proteínas de otras familias de transportadores o estar relacionadas con 

procesos de señalización o quimiotaxis en la célula en lugar del transporte 

(Piepenbreier et al. 2017). 

7.6.5 Hidrolasas con posible actividad sobre grupos éster y uretano del Impranil 

Se identificaron varias hidrolasas, esterasas y amidasas de A. denitrificans BQ1 

expresadas en MM-Impranil que podrían estar participando en la hidrólisis de los 

enlaces de tipo éster y uretano del polímero (Tabla 7). El análisis bioinformático no les 

asignó KO a algunas proteínas, por lo que no estuvieron asociadas a ninguna vía 

metabólica integrada en el KEGG. 

La variedad de funciones de las metalo--lactamasas (MBL) es muy amplia. Esta 

familia incluye las -lactamasas de clase B, glioxalasas II, arilsulfatasas, flavoproteínas, 

ciclasas/hidratasas, proteínas de procesamiento de mRNA, proteínas reparadoras de 

DNA, proteínas relacionadas con la toma de alquilfosfonato, CMP-N-acetilneuraminato 

hidroxilasa, alquilsulfatasas e hidrolasas de insecticidas (Daiyasu et al. 2001). Entre las 

proteínas relacionadas con la hidrólisis de insecticidas se encuentran la carbofurano 

hidrolasa de Achromobacter sp. WM111, la cual es capaz de hidrolizar rápidamente el 

carbofurano y la metil paratión hidrolasa de Plesiomonas sp. M6 capaz de degradar el 

insecticida metil paratión (Daiyasu et al. 2001). 

Particular interés posee la metalo-hidrolasa MBL (RKJ94592) de BQ1 expresada 

exclusivamente en MM-Impranil, ya que proteínas de esta familia han sido relacionadas 

con la hidrólisis del carbofurano, el cual es un pesticida de tipo carbamato. Por otro 

lado, las metalo-hidrolasas M20/M25/M40 pertenecen a la familia de las peptidasas 

MEROPS M20 (clan MH) que incluye a las metalo-peptidasas y homólogos que 

escinden enlaces C-N de tipo no proteico (amidohidrolasas). Las proteínas de este clan 

poseen dos iones de zinc catalíticos en el sitio activo, unidos por His/Asp, Asp, Glu, 

Asp/Glu e His. La familia de las peptidasas M20 posee cuatro subfamilias: M20A, M20B, 
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M20C y M20D. Mientras que los homólogos que no son peptidasas incluyen: acetil 

ornitina desacetilasa, N-acetildiaminopimelato desacetilasa, N-carbamoil-L-amino acido 

hidrolasa, aminoacilasa-1 y succinil-diaminopimelato desuccinilasa (Rawlings et al. 

2018).  

 

Tabla 7. Hidrolasas de A. denitrificans BQ1 exclusivas y expresadas en MM-Impranil con FC>2 
 

Clasificación 
Asignación 

KO 
RKJ Nombre 

FC 
R1a      R2 

Hidrolasas 

 RKJ99800 metalo-hidrolasa MBL 2.036 1.521 

 RKJ96238 metalo-hidrolasa M20/M25/M40 10.523 8.746 

 RKJ95617 metalo-hidrolasa M20/M25/M40 5.456 4.340 

 RKJ95385 alpha/beta hidrolasa 5.322 2.301 

 RKJ94631 alpha/beta hidrolasa 6.897 5.766 

 RKJ94592 metalo-hidrolasa MBL 
Exclusiva de 

Impranil 

Esterasas 

 RKJ99272 tioesterasa familia PaaI 1.521 3.339 

K19222 RKJ99343 tioesterasa 0.664 2.220 

K10806 RKJ98359 acil-CoA tioesterasa YciA  1.565 2.395 

 RKJ98243 tanasa/feruloil esterasa 
Exclusiva de 

Impranil 

 RKJ97199 tioesterasa 0 2.683 

K03412 RKJ97180 glutamato metilesterasa  2.091 1.497 

Amidasas 

K02433 RKJ99887 
glutamil-tRNA (Gln) 
amidotransferasa subunidad A 

0 2.622 

K02434 RKJ99056 
Asp-tRNA (Asn)/Glu-tRNA(Gln) 
amidotransferasa subunidad GatB   

2.102 2.572 

K02433 RKJ99053 
Asp-tRNA (Asn)/Glu-tRNA(Gln) 
amidotransferasa subunidad GatA   

2.986 1.365 

  a. R1: réplica 1; R2: réplica 2. 

 

Las tioesterasas son un gran grupo de enzimas que hidrolizan el enlace tioéster entre 

un grupo carbonilo y un átomo de azufre de una amplia clase de compuestos, como la 

coenzima A, las proteínas transportadoras de acilos, glutatión u otras moléculas de 

proteína (Guevara-Martínez et al. 2019). Las tioesterasas de la familia PaaI poseen un 

plegamiento de tipo Hot Dog, el cual está conformado por siete hebras de hojas- 
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antiparalelas rodeando una hélice alfa, estas proteínas están relacionadas con la 

hidrólisis de cadenas de acil-CoA de cadena corta y media, así como degradación de 

ácido fenil acético y 4-clorobenzoato (Thioester-Active Enzyme Database: 

http://www.enzyme.cbirc.iastate.edu). Por otro lado, la acil-CoA tioesterasa YciA está 

relacionada con la síntesis de (R)-3-hidroxibutirato, molécula usada como precursor 

para la síntesis de antibióticos, vitaminas y como bloque de construcción para la 

síntesis de polihidroxialcanoatos (familia de poliésteres con amplia variedad de 

aplicaciones), además tiene eficacia catalítica hacia diferentes intermediarios como 

acetoacetil-CoA, crotonato y butirato (Guevara-Martínez et al. 2019; Clomburg et al. 

2012). La tanasa/feruloil esterasa es una subclase de hidrolasa de ésteres carboxílicos, 

en esta familia se incluyen proteínas capaces de hidrolizar bis-2(hidroxietil) tereftalato, 

producto de la hidrólisis del tereftalato de polietileno; amida del ácido bishidroxietil 

tereftálico; dimetil tereftalato, el cual es un aditivo ampliamente utilizado en la síntesis 

de fibras de poliéster, resinas, pinturas y plásticos industriales; mono(etilen tereftalato) 

así como mono-4-nitrofenil tereftalato (ESTHER Database: 

http://bioweb.supagro.inra.fr/ESTHER/general?what=index). De hecho, en el MM-

Impranil no inoculado se identificó mediante GC-MS el plastificante dietil ftalato, el cual 

disminuyó a las 24 h de crecimiento de BQ1. Por lo tanto, de particular interés resulta 

esta proteína en la búsqueda de proteínas relacionadas con la degradación del PU y 

plastificantes, ya que está involucrada en la degradación del tereftalato de polietileno, 

un plástico sintético de tipo poliéster, así como en la degradación del dimetil tereftalato. 

La quimiotaxis en bacterias es una respuesta conductual que les permite migrar 

hacia sustancias químicas favorables o alejarse de las desfavorables. La actividad de 

señalización de los receptores transmembranales de la quimiotaxis bacteriana se 

modula mediante la metilación reversible de residuos específicos de glutamato. El nivel 

de metilación del receptor resulta entre otras causas, de la actividad de la glutamato 

metilesterasa, la cual posee un dominio perteneciente a la clase serina hidrolasa con la 

tríada catalítica conformada por serina, histidina y aspartato (Sigrist et al. 2013).  

Finalmente, las tres amidasas sobre-expresadas en MM-Impranil están relacionadas 

con el proceso de biosíntesis de proteínas (Uniprot Database: https://www.uniprot.org/). 

Interesantemente, el contexto genómico del gen que codifica la proteína glutamil-tRNA 

(Gln) amidotransferasa subunidad A (RKJ99887), la cual debe estar constituida de tres 
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subunidades para que su función canónica se lleve a cabo, no incluye las subunidades 

B y C. En su lugar se identificó al gen que codifica a la proteína RKJ99144, la cual es 

una SBP relacionada con TTT. Aunque la proteína RKJ99144 no se encontró sobre-

expresada en Impranil, el hecho de que solo se encuentre un gen que codifica a la 

subunidad A de la glutamil-tRNA (Gln) amidotransferasa, la cual es la que realiza la 

actividad catalítica de transferencia de grupos amina, sugiere que esta proteína no 

participaría en su función canónica, la edición del tRNA de glutamina. 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



55 
 

8. CONCLUSIONES 

 

En este trabajo se demostró que Alicycliphilus denitrificans BQ1 es capaz de degradar 

el PS-PU Impranil desplegando actividades esterasa y actividades capaces de escindir 

los grupos uretano, tanto extracelulares como citoplásmicas, de una manera espacial y 

temporalmente reguladas, ejerciendo una acción degradativa concertada. Durante la 

degradación del Impranil se detectaron distintos tipos de actividades esterasa y de 

escisión del uretano en diferentes tiempos de cultivo y compartimentos celulares 

durante el crecimiento de A. denitrificans BQ1, lo que revela un escenario bioquímico 

más complejo que el vislumbrado previamente. La actividad temprana de escisión del 

uretano y la acción concertada de las actividades esterasa y uretanasa se confirmó 

mediante experimentos de biodegradación del Impranil in vitro con fracciones de 

proteínas independientes o combinadas usando FTIR. 

Mediante análisis por GC-MS se identificaron los precursores usados en la síntesis 

del Impranil 1,6-hexanediol, neopentilglicol, HDI y ácido adípico di(oct-4-il-ester); los 

plastificantes ácido ciclohexano carboxílico hexil éster, ácido ciclohexano carboxílico 2-

tridecyl éster, dietil ftalato y diciclohexil adipato; y los productos de degradación ácido 4-

amino heptanodioico, 4-acetoxi pentadecano y 7-metil-Z-tetradecen-1-ol-acetato.  

Por otro lado, la caracterización parcial de la actividad uretanasa sugirió que la 

actividad está dada por una proteína multimérica que contiene subunidades 

predominantemente asociadas por interacciones hidrofóbicas. 

Asimismo, mediante el análisis proteómico total diferencial se identificaron 448 

proteínas expresadas con valores de FC>2 en MM-Impranil. Entre estas proteínas 

sobre-expresadas se encontraron las que forman parte de las vías metabólicas -

oxidación, síntesis de nicotinato y nicotinamida y gluconeogénesis. Además, se 

encontraron sobre-expresadas 33 proteínas de unión a sustrato (SBP) de 

Transportadores Tripartitas de Tricarboxilatos (TTT) que podrían estar relacionadas con 

el transporte de productos de degradación o procesos de señalización. Entre las 

hidrolasas identificadas y expresadas exclusivamente en MM-Impranil, se encontró la 

metalo-hidrolasa MBL (RKJ94592), la cual podría estar relacionada con la ruptura de 

los grupos carbamato del Impranil; y la tanasa/feruloil esterasa (RKJ98243), la cual está 
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relacionada con la degradación del tereftalato de polietileno y que podría tener alguna 

relación con la degradación de los enlaces éster del Impranil y/o plastificantes. 

Estos hallazgos brindan nuevos conocimientos sobre la bioquímica de las enzimas 

que degradan el PU y ayudarán a desarrollar estrategias biotecnológicas para degradar 

los desechos de PS-PU. 

 

 

9. PERSPECTIVAS 

 

1. Realizar la búsqueda e identificación de productos de degradación usando HPLC 

(High Performance Liquid Chromatography) con el propósito de detectar productos 

de degradación que no pudieron ser detectados por GC-MS. 

2. Intentar purificar la(s) proteína(s) con actividad uretanasa usando diferentes 

columnas cromatográficas y condiciones que favorezcan la actividad.  

3. Caracterizar bioquímicamente la actividad de la(s) uretanasa(s) purificada(s).  

4. Realizar ensayos de degradación del Impranil usando las proteínas purificadas e 

identificar los productos de degradación para proponer un mecanismo degradativo. 

5. Identificar si los genes que codifican las proteínas sobre-expresadas en MM-Impranil 

están organizadas como operones con el propósito de deducir una posible expresión 

coordinada de las mismas. 

6. Ahondar en la función de las proteínas sobre-expresadas que no tuvieron asignación 

KO para saber si se pueden asociar con alguna actividad degradativa. 

7. Intentar dilucidar la posible participación de las SBP de TTT durante la degradación 

del Impranil por A. denitrificans BQ1. 

8. Determinar si entre las proteínas sobre-expresadas existe una posible interacción.  

9. Aislar mutantes en los genes que codifican para las proteínas que se expresan 

preferencialmente en MM-Impranil y que pudieran participar en la degradación de 

este compuesto. 
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ANEXOS 

 
Anexo I. Medios de cultivo 

Medio mínimo (Nakajima-Kambe et al. 1995), composición por litro. 

 

Solución A (10X) 

KH2PO4                             20 g 

K2HPO4                             70 g 

 

Solución B (100X) 

NH4NO3                           100 g 

MgSO4 • 7H2O                  10 g 

 

Solución C (1000 X) 

ZnSO4 • 7 H2O                    1 g 

CuSO4 • 7 H2O              10 mg 

FeSO4 • 7 H2O                 10 g 

MnSO4 • 6 H2O                10 g 

 

1.  Preparar las soluciones A y B, esterilizar en autoclave a 121°C durante 15 min. 

2. Preparar la solución C y esterilizar utilizando membranas de poro 0.22 m. 

3.  A un volumen de 800 ml de agua estéril adicionar en condiciones asépticas 100 ml 

de solución A, 10 ml de solución B y 1 ml de solución C. 

4. Según la fuente de carbono agregar 2.5 ml de Impranil®DLN para una concentración 

final de 1.25 mg ml-1, o 25 ml de acetato 1M para una concentración final de 25 mM. 

5. Aforar a 1000 ml. 

 

 

Anexo II. Geles desnaturalizantes de poliacrilamida (SDS-PAGE) 

 

Acrilamida 30% para 100 ml 

 

Acrilamida                      30 g 

Bis acrilamida               0.8 g 

 

1. La acrilamida es neurotóxica cuando no se ha polimerizado por lo que siempre 

emplear guantes para manejarla. 

2. Disolver en 80 ml de agua desionizada usando una parrilla con agitación y un poco 

de calor. Aforar a 100 ml con agua desionizada y filtrar con Whatman # 1 u otro papel 

de poro grande. Almacenar a 4°C. 
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Buffer separador para 100 ml (25X) 

 

Tris-base                   18.17 g 

SDS al 20 %                   2 ml 

 

Ajustar el pH a 8.8 con HCl 12 N 

1. Disolver el Tris-base en 80 ml de agua desionizada y ajustar el pH. Agregar el SDS y 

aforar a 100 ml. Almacenar a temperatura ambiente. 

 

Buffer apilador para 100 ml (25X) 

 

Tris-base                     6.06 g 

SDS al 20%                    2 ml 

 

Ajustar el pH a 6.8 con HCl 12 N 

1. Disolver el Tris-base en 80 ml de agua desionizada y ajustar el pH a 6.8. 

2. Agregar el SDS y aforar con agua desionizada. Almacenar a temperatura ambiente. 

 

Buffer de carga 5X para 10 ml 

 

Tris 1 M pH 6.8             3.125 ml 

Glicerol                              5.0 ml 

SDS (1% final)                    0.5 g 

Azul de bromofenol 10%   0.2 ml 

-mercaptoetanol (ver nota) 

 

1. Pesar y medir los componentes y llevarlos a 10 ml con agua desionizada. 

2. Almacenar a temperatura ambiente. 

Nota: antes de usar agregar 4 ml de -mercaptoetanol por 20 ml de buffer de carga. Se 

debe usar 1/5 de buffer de carga por un volumen de la muestra. 

 

Buffer de corrida 10X para 1L 

 

Tris-base                             30 g 

Glicina                               144 g 

SDS                                     10 g 

 

1. Disolver en 800 ml de agua desionizada la glicina, calentar un poco y agitar. 

2. Agregar el Tris y esperar a que se solubilice, checar el pH, debe estar entre 8.3 y 8.8. 

No ajustarlo, si no está a ese pH es que se pesó mal el Tris o se usó el Tris-HCl. Volver 

a pesar. 
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3. Agregar el SDS en polvo, disolverlo y ajustar el volumen a 1000 ml. Almacenar a 

temperatura ambiente. 

4. Antes de usarlo para correr el gel, medir 70 ml de este buffer 10X y llevarlo a 700 ml 

con agua desionizada. 

 

Persulfato de amonio 20% (10 ml) 

 

Persulfato de amonio          2 g 

1. Disolver en 10 ml de agua desionizada. 

2. Hacer alícuotas de 500 l en tubos Eppendorf, congelarlas a -20°C. 

3. Un tubo se puede descongelar 3 o 4 veces más. Después es mejor desecharlo y usar 

otro tubo nuevo. 

Nota: este reactivo es higroscópico y puede deteriorarse creando problemas de 

gelificación. Se recomienda mantenerlo guardado en un desecador a temperatura 

ambiente. 

 

Azul de Coomassie para teñir geles (100 ml) 

 

Coomassie brilliant blue R250     0.05 g 

Metanol QP                                   50 ml 

Agua                                             45 ml 

Ácido acético glacial                     10 ml 

 

1. Disolver en un vaso de precipitados de vidrio el azul de Coomassie con metanol, 

añadir el ácido acético y el agua. 

2. El Coomassie se une a proteínas por lo que se recomienda usar guantes para 

prepararlo. Almacenarlo a temperatura ambiente. 

 

 

 



Anexo III. Espectros de masas de los compuestos identificados por GC-MS 

Los compuestos identificados se muestran en color rojo y los hits (referencias) de la biblioteca en color azul. 

 

Compuesto 1: 1,6-hexanodiol, R-match 922 

 

Compuesto 2: neopentil glicol, R-match 879  

 

 

 

 

Compuesto 3: Derivado de hexametilen diisocianato, R-match 944 

 

 

 

 

Compuesto 4: Ácido adípico, di (oct-4-il-éster), R-match 711, % probabilidad 6.29 
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Compuesto 5: Ácido ciclohexano carboxílico, hexil éster, R-match 754, % probabilidad 5.2 

 

Compuesto 6: Ácido ciclohexano carboxílico, 2-tridecil éster, R-match 775, % probabilidad 4.67 

 

Compuesto 7: Dietil ftalato, R-match 943, % probabilidad 79.1 

 

Compuesto 8: Diciclohexil adipato, R-match 762, %probabilidad 25.3 

 

 

 

 

Compuesto 9: 2-(prop-2-enoiloxi) tetradecano, R-match 772, % probabilidad 10.3 
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Compuesto 10: Ácido 2-propenoico, 1-metilundecil éster, R-match 786, % probabilidad 14.5 

 

 

 

 

Compuesto 11: ácido 4-aminoheptanodioico, R-match 706, % probabilidad 26 

 

 

 

 

Compuesto 12: 4-acetoxipentadecano, R-match 739, % probabilidad 5.82 

 

 

 

 

Compuesto 13: 7-metil-Z-tetradecen-1-ol-acetato, R-match 700, % probabilidad 23.9 

 

 

 

 

 

 



Anexo IV. Proteínas de A. denitrificans BQ1 expresadas en MM-Impranil con 

FC>2 y su correspondiente asignación KO. 

El análisis se realizó usando la base de datos KOALA (KEGG Orthology And Links 

Annotation) (https://www.kegg.jp/blastkoala/con) por lo que el “query” denota cada 

una de las proteínas que formaron parte del análisis. El KO corresponde al número K 

asignado y el score a la mayor puntuación utilizada para la asignación. El “Second 

best” contiene una posible alternativa de asignación, para el presente trabajo sólo se 

consideró el primer score. 

 
     Fold-Change 

Query KO Definition Score 
Second 

best 
R1          R2 

RKJ99897.1 (784) K00549 
metE; 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 
methyltransferase [EC:2.1.1.14] 

534    1.645 2.797 

RKJ99887.1 (474) K02433 
gatA; aspartyl-tRNA(Asn)/glutamyl-tRNA(Gln) 
amidotransferase subunit A [EC:6.3.5.6 6.3.5.7] 

184 K01426  12 0.000 2.622 

RKJ99881.1 (266)  K01142  E3.1.11.2; exodeoxyribonuclease III [EC:3.1.11.2] 327    2.097 1.781 

RKJ99886.1 (164)  

   53    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99851.1 (264)  K01803  TPI; triosephosphate isomerase (TIM) [EC:5.3.1.1] 232    2.773 3.895 

RKJ99845.1 (309)  K02523  ispB; octaprenyl-diphosphate synthase [EC:2.5.1.90] 263    2.960 3.368 

RKJ99844.1 (251)  K18778  zapD; cell division protein ZapD 276    1.864 2.363 

RKJ99825.1 (478)  K01251  E3.3.1.1; adenosylhomocysteinase [EC:3.3.1.1] 419    1.790 2.531 

RKJ99821.1 (293)  

   5 K03769  3 1.449 2.259 

RKJ99816.1 (332)  

   233    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99812.1 (596)  K20035  

dmdC; 3-(methylthio)propanoyl-CoA dehydrogenase 
[EC:1.3.8.-] 

507    1.695 2.506 

RKJ99800.1 (355)  

   270    2.036 1.521 

RKJ99797.1 (323)  

   323    6.327 7.385 

RKJ99769.1 (439)  K15509  hpsN; sulfopropanediol 3-dehydrogenase [EC:1.1.1.308] 366    41.142 29.557 

RKJ99768.1 (253)  

   146    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99767.1 (346)  

   181    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99766.1 (330)  

   200    0.000 26.822 

RKJ99765.1 (338)  

   139    46.012 0.000 

RKJ99764.1 (232)  

   154    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99763.1 (261)  K02510  hpaI; 4-hydroxy-2-oxoheptanedioate aldolase [EC:4.1.2.52] 118 K12660  7 
exclusiva 
Impranil 

RKJ99757.1 (310)  K03522  fixB; electron transfer flavoprotein alpha subunit 335    2.118 3.131 

RKJ99740.1 (331)  

   187    2.616 3.238 

RKJ99705.1 (682)  K01965  PCCA; propionyl-CoA carboxylase alpha chain [EC:6.4.1.3] 570    2.062 1.885 

https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01426
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99881%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01142
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99886%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99851%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01803
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99845%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02523
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99844%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K18778
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99825%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01251
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99821%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03769
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99816%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99812%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K20035
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99800%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99797%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99769%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K15509
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99768%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99767%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99766%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99765%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99764%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99763%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02510
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K12660
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99757%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03522
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99740%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99705%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01965
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RKJ99702.1 (713)  K01847  MUT; methylmalonyl-CoA mutase [EC:5.4.99.2] 636    3.340 7.207 

RKJ99691.1 (400)  K14267  

dapC; N-succinyldiaminopimelate aminotransferase 
[EC:2.6.1.17] 

447    3.946 3.524 

RKJ99690.1 (274)  K00674  

dapD; 2,3,4,5-tetrahydropyridine-2,6-dicarboxylate N-
succinyltransferase [EC:2.3.1.117] 

235    2.570 3.527 

RKJ99689.1 (387)  K02670  pilU; twitching motility protein PilU 320    0.000 2.270 

RKJ99688.1 (392)  K01439  dapE; succinyl-diaminopimelate desuccinylase [EC:3.5.1.18] 310    2.015 2.392 

RKJ99687.1 (306)  K07320  

prmB; ribosomal protein L3 glutamine methyltransferase 
[EC:2.1.1.298] 

208    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99665.1 (294)  

   164 K00020  17 1.990 2.655 

RKJ99657.1 (322)  

   189    1.768 2.144 

RKJ99652.1 (609)  K00382  DLD; dihydrolipoamide dehydrogenase [EC:1.8.1.4] 497    2.728 2.995 

RKJ99650.1 (898)  K00163  aceE; pyruvate dehydrogenase E1 component [EC:1.2.4.1] 791    2.789 2.479 

RKJ99646.1 (677)  K01414  prlC; oligopeptidase A [EC:3.4.24.70] 560    1.734 2.442 

RKJ99644.1 (229)  K01807  rpiA; ribose 5-phosphate isomerase A [EC:5.3.1.6] 181    3.432 3.087 

RKJ99629.1 (133)  K04488  iscU; nitrogen fixation protein NifU and related proteins 169    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99628.1 (406)  K04487  iscS; cysteine desulfurase [EC:2.8.1.7] 381    3.237 3.358 

RKJ99611.1 (256)  

   167    0.990 2.239 

RKJ99610.1 (394)  K00626  E2.3.1.9; acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 338    1.044 2.041 

RKJ99604.1 (377)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

300    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99597.1 (383)  K14287  ybdL; methionine transaminase [EC:2.6.1.88] 326    3.691 4.003 

RKJ99572.1 (239)  

   216    1.007 2.864 

RKJ99559.1 (423)  K00928  lysC; aspartate kinase [EC:2.7.2.4] 368    2.344 3.550 

RKJ99555.1 (458)  K01883  CARS; cysteinyl-tRNA synthetase [EC:6.1.1.16] 386    1.263 2.165 

RKJ99509.1 (302)  

   231    1.351 2.181 

RKJ99506.1 (373)  K14652  

ribBA; 3,4-dihydroxy 2-butanone 4-phosphate synthase / GTP 
cyclohydrolase II [EC:4.1.99.12 3.5.4.25] 

457    1.698 2.547 

RKJ99496.1 (668)  K02298  cyoB; cytochrome o ubiquinol oxidase subunit I [EC:7.1.1.3] 784    0.000 6.846 

RKJ99484.1 (674)  

   105 K00698  1 4.359 0.486 

RKJ99477.1 (263)  K03519  

coxM; aerobic carbon-monoxide dehydrogenase medium 
subunit [EC:1.2.5.3] 

175    2.671 0.000 

RKJ99476.1 (790)  K03520  

coxL; aerobic carbon-monoxide dehydrogenase large subunit 
[EC:1.2.5.3] 

667    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99474.1 (449)  K00383  GSR; glutathione reductase (NADPH) [EC:1.8.1.7] 355    3.253 4.353 

RKJ99473.1 (330)  

   203    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99435.1 (609)  K06207  typA; GTP-binding protein 556    2.041 4.159 

RKJ99433.1 (126)  K02834  rbfA; ribosome-binding factor A 140    2.945 0.000 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99702%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01847
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99691%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14267
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99690%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00674
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99689%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02670
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99688%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01439
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99687%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07320
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99665%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00020
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99657%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99652%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00382
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99650%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00163
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99646%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01414
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99644%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01807
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99629%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04488
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99628%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04487
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99611%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99610%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00626
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99604%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99597%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14287
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99572%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99559%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00928
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99555%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01883
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99509%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99506%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14652
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99496%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02298
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99484%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00698
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99477%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03519
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99476%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03520
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99474%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00383
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99473%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99435%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06207
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99433%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02834
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RKJ99431.1 (494)  K02600  nusA; N utilization substance protein A 443    1.976 2.177 

RKJ99423.1 (414)  K00600  glyA; glycine hydroxymethyltransferase [EC:2.1.2.1] 377    3.083 2.571 

RKJ99420.1 (151)  

   173    1.436 2.116 

RKJ99414.1 (314)  K01011  

TST; thiosulfate/3-mercaptopyruvate sulfurtransferase 
[EC:2.8.1.1 2.8.1.2] 

241    2.183 1.948 

RKJ99411.1 (509)  K07793  tctA; putative tricarboxylic transport membrane protein 406    2.277 2.021 

RKJ99409.1 (319)  K07795  tctC; putative tricarboxylic transport membrane protein 317    3.110 4.439 

RKJ99399.1 (864)  K20455  

acnD; 2-methylcitrate dehydratase (2-methyl-trans-aconitate 
forming) [EC:4.2.1.117] 

1006    0.000 23.410 

RKJ99398.1 (392)  K09788  prpF; 2-methylaconitate isomerase [EC:5.3.3.-] 420    0.000 14.193 

RKJ99397.1 (286)  

   224    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99387.1 (338)  K07119  uncharacterized protein 399    4.187 8.438 

RKJ99385.1 (263)  K00046  idnO; gluconate 5-dehydrogenase [EC:1.1.1.69] 221    4.833 6.100 

RKJ99376.1 (561)  K02945  RP-S1; small subunit ribosomal protein S1 533    1.057 2.070 

RKJ99360.1 (371)  K10680  nemA; N-ethylmaleimide reductase [EC:1.-.-.-] 406    1.110 2.353 

RKJ99359.1 (202)  K00799  GST; glutathione S-transferase [EC:2.5.1.18] 165    2.216 2.324 

RKJ99345.1 (470)  K00102  LDHD; D-lactate dehydrogenase (cytochrome) [EC:1.1.2.4] 492    0.949 2.200 

RKJ99343.1 (140)  K19222  menI; 1,4-dihydroxy-2-naphthoyl-CoA hydrolase [EC:3.1.2.28] 133    0.664 2.220 

RKJ99331.1 (328)  

   169    1.637 2.437 

RKJ99311.1 (622)  K01596  

E4.1.1.32; phosphoenolpyruvate carboxykinase (GTP) 
[EC:4.1.1.32] 

753    1.630 2.073 

RKJ99310.1 (399)  K01754  E4.3.1.19; threonine dehydratase [EC:4.3.1.19] 311    0.330 2.002 

RKJ99296.1 (387)  K00249  ACADM; acyl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.7] 264    2.954 4.110 

RKJ99294.1 (321)  

   201    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99277.1 (334)  

   289    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99273.1 (330)  

   194    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99272.1 (151)  

   34 K02614  1 1.522 3.340 

RKJ99271.1 (336)  

   209    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99270.1 (328)  

   232    0.000 8.401 

RKJ99269.1 (380)  

   116 K00249  84 
exclusiva 
Impranil 

RKJ99268.1 (515)  

   229 K00666  43 
exclusiva 
Impranil 

RKJ99267.1 (392)  K00632  fadA; acetyl-CoA acyltransferase [EC:2.3.1.16] 213 K00626  73 43.228 77.370 

RKJ99266.1 (255)  

   171    
exclusiva 
Impranil 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99431%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02600
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99423%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00600
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99420%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99414%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01011
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99411%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07793
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99409%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07795
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99399%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K20455
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99398%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09788
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99397%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99387%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07119
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99385%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00046
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99376%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02945
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99360%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10680
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99359%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00799
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99345%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00102
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99343%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K19222
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99331%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99311%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01596
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99310%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01754
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99296%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00249
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99294%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99277%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99273%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99272%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02614
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99271%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99270%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99269%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00249
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99268%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00666
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99267%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00632
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00626
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99266%2E1
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RKJ99265.1 (332)  

   209    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99264.1 (268)  

   160    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99262.1 (369)  K01796  E5.1.99.4; alpha-methylacyl-CoA racemase [EC:5.1.99.4] 152    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99252.1 (287)  K01644  citE; citrate lyase subunit beta / citryl-CoA lyase [EC:4.1.3.34] 146    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99251.1 (331)  

   218    2.895 0.000 

RKJ99239.1 (341)  

   161    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99228.1 (327)  

   227    2.236 3.193 

RKJ99165.1 (329)  

   90    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99154.1 (369)  K11472  glcE; glycolate oxidase FAD binding subunit 229    0.000 3.003 

RKJ99136.1 (352)  K00459  ncd2; nitronate monooxygenase [EC:1.13.12.16] 179    2.497 3.553 

RKJ99056.1 (481)  K02434  

gatB; aspartyl-tRNA(Asn)/glutamyl-tRNA(Gln) 
amidotransferase subunit B [EC:6.3.5.6 6.3.5.7] 

500    2.639 3.983 

RKJ99053.1 (496)  K02433  

gatA; aspartyl-tRNA(Asn)/glutamyl-tRNA(Gln) 
amidotransferase subunit A [EC:6.3.5.6 6.3.5.7] 

552    2.025 0.796 

RKJ99027.1 (399)  K03543  emrA; membrane fusion protein, multidrug efflux system 259    
exclusiva 
Impranil 

RKJ99009.1 (157)  K02992  RP-S7; small subunit ribosomal protein S7 147    1.760 4.156 

RKJ99008.1 (702)  K02355  fusA; elongation factor G 641    1.150 2.225 

RKJ99006.1 (103)  K02946  RP-S10; small subunit ribosomal protein S10 143    2.322 9.006 

RKJ99003.1 (104)  K02892  RP-L23; large subunit ribosomal protein L23 87    0.939 2.728 

RKJ99004.1 (206)  K02926  RP-L4; large subunit ribosomal protein L4 271    1.003 2.271 

RKJ99005.1 (224)  K02906  RP-L3; large subunit ribosomal protein L3 283    2.229 2.344 

RKJ99002.1 (274)  K02886  RP-L2; large subunit ribosomal protein L2 251    9.812 23.066 

RKJ99001.1 (91)  K02965  RP-S19; small subunit ribosomal protein S19 127    0.776 3.291 

RKJ98996.1 (89)  K02961  RP-S17; small subunit ribosomal protein S17 105    0.000 4.110 

RKJ98997.1 (65)  K02904  RP-L29; large subunit ribosomal protein L29 65    1.985 2.023 

RKJ98998.1 (138)  K02878  RP-L16; large subunit ribosomal protein L16 191    3.316 0.000 

RKJ98992.1 (167)  

   130    0.910 3.165 

RKJ98987.1 (230)  K03801  lipB; lipoyl(octanoyl) transferase [EC:2.3.1.181] 245    0.000 2.468 

RKJ98966.1 (206)  K03577  

acrR; TetR/AcrR family transcriptional regulator, acrAB operon 
repressor 

111    0.000 7.962 

RKJ98965.1 (396)  K02358  tuf; elongation factor Tu 378    2.657 2.255 

RKJ98960.1 (168)  K02864  RP-L10; large subunit ribosomal protein L10 185    0.607 2.480 

RKJ98959.1 (126)  K02935  RP-L7; large subunit ribosomal protein L7/L12 85    1.216 27.366 

RKJ98951.1 (407)  

   201 K07749  44 
exclusiva 
Impranil 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99265%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99264%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99262%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01796
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99252%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01644
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99251%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99239%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99228%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99165%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99154%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K11472
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99136%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00459
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99056%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02434
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99053%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02433
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99027%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03543
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99009%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02992
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99008%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02355
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99006%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02946
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99003%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02892
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99004%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02926
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99005%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02906
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99002%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02886
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ99001%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02965
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98996%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02961
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98997%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02904
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98998%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02878
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98992%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98987%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03801
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98966%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03577
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98965%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02358
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98960%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02864
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98959%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02935
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98951%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07749
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RKJ98950.1 (248)  K00059  fabG; 3-oxoacyl-[acyl-carrier protein] reductase [EC:1.1.1.100] 122    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98949.1 (386)  K01796  E5.1.99.4; alpha-methylacyl-CoA racemase [EC:5.1.99.4] 146    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98948.1 (309)  

   80    1.423 2.395 

RKJ98947.1 (326)  

   144    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98946.1 (152)  

   65    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98945.1 (417)  

   208    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98936.1 (378)  K02670  pilU; twitching motility protein PilU 356    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98934.1 (347)  K02669  pilT; twitching motility protein PilT 335    1.504 2.307 

RKJ98932.1 (376)  

   351    3.074 2.137 

RKJ98933.1 (240)  K06997  yggS; PLP dependent protein 209    3.421 5.921 

RKJ98894.1 (128)  K02884  RP-L19; large subunit ribosomal protein L19 155    5.060 0.000 

RKJ98892.1 (84)  K02959  RP-S16; small subunit ribosomal protein S16 87    4.510 5.695 

RKJ98869.1 (316)  K00384  trxB; thioredoxin reductase (NADPH) [EC:1.8.1.9] 284    2.657 2.892 

RKJ98860.1 (393)  

   360    9.561 17.882 

RKJ98859.1 (371)  

   294    13.256 14.660 

RKJ98858.1 (348)  K11753  

ribF; riboflavin kinase / FMN adenylyltransferase [EC:2.7.1.26 
2.7.7.2] 

284    1.020 2.865 

RKJ98854.1 (337)  K02055  

ABC.SP.S; putative spermidine/putrescine transport system 
substrate-binding protein 

251    1.164 3.774 

RKJ98846.1 (321)  

   161    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98841.1 (328)  K00344  qor; NADPH2:quinone reductase [EC:1.6.5.5] 285    4.654 4.886 

RKJ98837.1 (276)  K00059  fabG; 3-oxoacyl-[acyl-carrier protein] reductase [EC:1.1.1.100] 199    1.066 2.199 

RKJ98818.1 (370)  K02001  

proW; glycine betaine/proline transport system permease 
protein 

292    2.384 1.604 

RKJ98802.1 (317)  K01092  

E3.1.3.25; myo-inositol-1(or 4)-monophosphatase 
[EC:3.1.3.25] 

230    0.000 10.323 

RKJ98801.1 (204)  

   165    1.475 2.118 

RKJ98779.1 (408)  K13038  

coaBC; phosphopantothenoylcysteine decarboxylase / 
phosphopantothenate---cysteine ligase [EC:4.1.1.36 6.3.2.5] 

334    2.146 1.304 

RKJ98768.1 (384)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

204    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98754.1 (328)  K04083  hslO; molecular chaperone Hsp33 357    1.149 2.097 

RKJ98743.1 (321)  

   255    1.957 3.314 

RKJ98732.1 (447)  K00262  E1.4.1.4; glutamate dehydrogenase (NADP+) [EC:1.4.1.4] 400    2.154 2.119 

RKJ98727.1 (669)  K00341  nuoL; NADH-quinone oxidoreductase subunit L [EC:7.1.1.2] 555    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98725.1 (222)  K00339  nuoJ; NADH-quinone oxidoreductase subunit J [EC:7.1.1.2] 184    0.728 2.303 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98950%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00059
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98949%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01796
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98948%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98947%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98946%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98945%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98936%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02670
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98934%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02669
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98932%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98933%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06997
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98894%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02884
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98892%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02959
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98869%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00384
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98860%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98859%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98858%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K11753
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98854%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02055
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98846%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98841%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00344
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98837%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00059
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98818%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02001
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98802%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01092
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98801%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98779%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13038
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98768%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98754%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04083
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98743%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98732%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00262
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98727%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00341
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98725%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00339
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RKJ98723.1 (358)  K00337  nuoH; NADH-quinone oxidoreductase subunit H [EC:7.1.1.2] 422    1.191 3.523 

RKJ98724.1 (170)  K00338  nuoI; NADH-quinone oxidoreductase subunit I [EC:7.1.1.2] 146    2.985 1.000 

RKJ98715.1 (334)  

   215 K00344  51 2.382 1.096 

RKJ98680.1 
(1780)  

   684    3.510 2.953 

RKJ98669.1 (245)  K00989  rph; ribonuclease PH [EC:2.7.7.56] 272    3.897 2.795 

RKJ98664.1 (298)  K00858  ppnK; NAD+ kinase [EC:2.7.1.23] 229    0.636 1.476 

RKJ98654.1 (208)  K02897  RP-L25; large subunit ribosomal protein L25 166    0.754 2.175 

RKJ98650.1 (572)  

   156    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98643.1 (496)  K02035  

ABC.PE.S; peptide/nickel transport system substrate-binding 
protein 

509    3.273 1.999 

RKJ98585.1 (579)  K02652  pilB; type IV pilus assembly protein PilB 488    1.238 3.212 

RKJ98559.1 (259)  K02500  

hisF; imidazole glycerol-phosphate synthase subunit HisF 
[EC:4.3.2.10] 

231    2.979 0.950 

RKJ98560.1 (129)  K01496  hisI; phosphoribosyl-AMP cyclohydrolase [EC:3.5.4.19] 165    10.277 0.000 

RKJ98558.1 (338)  K01784  galE; UDP-glucose 4-epimerase [EC:5.1.3.2] 248    0.879 2.074 

RKJ98549.1 (247)  K01814  

hisA; phosphoribosylformimino-5-aminoimidazole 
carboxamide ribotide isomerase [EC:5.3.1.16] 

223    0.589 2.076 

RKJ98546.1 (372)  K00817  hisC; histidinol-phosphate aminotransferase [EC:2.6.1.9] 263    3.810 5.618 

RKJ98544.1 (438)  K00013  hisD; histidinol dehydrogenase [EC:1.1.1.23] 512    2.201 1.261 

RKJ98520.1 (492)  K00266  gltD; glutamate synthase (NADPH) small chain [EC:1.4.1.13] 423    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98510.1 (515)  

   128    0.000 2.107 

RKJ98507.1 (227)  K02664  pilO; type IV pilus assembly protein PilO 164    2.150 1.374 

RKJ98503.1 (109)  K06202  cyaY; CyaY protein 118    0.000 3.709 

RKJ98501.1 (429)  K01586  lysA; diaminopimelate decarboxylase [EC:4.1.1.20] 335    1.956 2.018 

RKJ98498.1 (332)  K07147  

msrP; methionine sulfoxide reductase catalytic subunit 
[EC:1.8.-.-] 

315    1.495 2.776 

RKJ98490.1 (548)  K04077  groEL; chaperonin GroEL 629    1.821 2.333 

RKJ98474.1 (316)  K00616  E2.2.1.2; transaldolase [EC:2.2.1.2] 268    4.144 1.889 

RKJ98475.1 (531)  K01810  GPI; glucose-6-phosphate isomerase [EC:5.3.1.9] 523    1.048 2.176 

RKJ98465.1 (346)  

   199    2.012 1.335 

RKJ98445.1 (684)  K02355  fusA; elongation factor G 474    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98435.1 (239)  

   129    2.031 0.706 

RKJ98434.1 (502)  

   391 K01897  45 1.008 2.275 

RKJ98424.1 (401)  K01586  lysA; diaminopimelate decarboxylase [EC:4.1.1.20] 274    2.469 0.331 

RKJ98417.1 (630)  

   192    5.920 7.085 

RKJ98410.1 (383)  K01791  

wecB; UDP-N-acetylglucosamine 2-epimerase (non-
hydrolysing) [EC:5.1.3.14] 

241    0.936 2.060 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98723%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00337
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98724%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00338
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98715%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00344
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98680%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98680%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98669%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00989
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98664%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00858
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98654%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02897
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98650%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98643%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02035
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98585%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02652
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98559%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02500
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98560%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01496
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98558%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01784
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98549%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01814
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98546%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00817
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98544%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00013
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98520%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00266
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98510%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98507%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02664
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98503%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06202
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98501%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01586
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98498%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07147
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98490%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04077
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98474%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00616
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98475%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01810
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98465%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98445%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02355
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98435%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98434%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01897
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98424%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01586
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98417%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98410%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01791
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RKJ98399.1 (520)  

   275    0.000 4.824 

RKJ98388.1 (332)  K05516  cbpA; curved DNA-binding protein 204    2.064 0.000 

RKJ98377.1 (142)  K02871  RP-L13; large subunit ribosomal protein L13 185    1.198 2.533 

RKJ98378.1 (130)  K02996  RP-S9; small subunit ribosomal protein S9 174    1.418 3.518 

RKJ98368.1 (245)  K10004  

gltL; glutamate/aspartate transport system ATP-binding 
protein [EC:7.4.2.1] 

232    3.116 1.292 

RKJ98366.1 (250)  K10003  gltJ; glutamate/aspartate transport system permease protein 290    0.000 7.457 

RKJ98361.1 (343)  

   363    1.352 2.672 

RKJ98359.1 (141)  K10806  yciA; acyl-CoA thioesterase YciA [EC:3.1.2.-] 110    1.710 2.917 

RKJ98357.1 (258)  

   255    1.963 3.922 

RKJ98355.1 (397)  K00632  fadA; acetyl-CoA acyltransferase [EC:2.3.1.16] 334    4.206 5.504 

RKJ98354.1 (800)  K07516  fadN; 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase [EC:1.1.1.35] 675    3.993 5.318 

RKJ98352.1 (598)  

   545    2.757 3.641 

RKJ98343.1 (387)  K20444  rfbC; O-antigen biosynthesis protein [EC:2.4.1.-] 178    5.040 0.000 

RKJ98326.1 (296)  K00973  

E2.7.7.24; glucose-1-phosphate thymidylyltransferase 
[EC:2.7.7.24] 

244    2.888 2.195 

RKJ98313.1 (465)  K00382  DLD; dihydrolipoamide dehydrogenase [EC:1.8.1.4] 339    0.900 2.735 

RKJ98305.1 (295)  K06189  corC; magnesium and cobalt transporter 219    1.618 2.723 

RKJ98296.1 (227)  K07336  PKHD-type hydroxylase [EC:1.14.11.-] 170    1.475 3.165 

RKJ98244.1 (494)  K01241  amn; AMP nucleosidase [EC:3.2.2.4] 605    3.863 0.000 

RKJ98243.1 (570)  

   271    
exclusiva 
Impranil 

RKJ98237.1 (282)  K00074  paaH; 3-hydroxybutyryl-CoA dehydrogenase [EC:1.1.1.157] 250    2.686 2.869 

RKJ98223.1 (437)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

334    2.565 2.747 

RKJ98220.1 (329)  

   240    1.066 2.264 

RKJ98221.1 (415)  K01912  paaK; phenylacetate-CoA ligase [EC:6.2.1.30] 467    2.526 2.621 

RKJ98218.1 (338)  

   316    10.230 11.988 

RKJ98210.1 (291)  K01644  citE; citrate lyase subunit beta / citryl-CoA lyase [EC:4.1.3.34] 127    1.717 2.079 

RKJ98200.1 (329)  K16171  faaH; fumarylacetoacetate (FAA) hydrolase [EC:3.7.1.2] 285    3.015 1.277 

RKJ97462.1 (331)  

        
exclusiva 
Impranil 

RKJ97424.1 (553)  K14448  mcd; (2S)-methylsuccinyl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.12] 283    1.579 2.154 

RKJ97409.1 (349)  K06917  selU; tRNA 2-selenouridine synthase [EC:2.9.1.-] 250    
exclusiva 
Impranil 

RKJ97373.1 (481)  K02407  fliD; flagellar hook-associated protein 2 249    2.934 0.000 

RKJ97372.1 (489)  K02406  fliC; flagellin 258    2.028 1.313 

RKJ97368.1 (491)  K02406  fliC; flagellin 251    5.719 7.195 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98399%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98388%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K05516
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98377%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02871
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98378%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02996
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98368%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10004
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98366%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10003
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98361%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98359%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10806
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98357%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98355%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00632
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98354%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07516
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98352%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98343%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K20444
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98326%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00973
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98313%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00382
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98305%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06189
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98296%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07336
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98244%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01241
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98243%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98237%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00074
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98223%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98220%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98221%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01912
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98218%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98210%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01644
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ98200%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K16171
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97462%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97424%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14448
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97409%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06917
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97373%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02407
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97372%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02406
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97368%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02406


75 
 

RKJ97365.1 (128)  K03413  

cheY; two-component system, chemotaxis family, chemotaxis 
protein CheY 

108    4.919 0.000 

RKJ97346.1 (660)  K02396  flgK; flagellar hook-associated protein 1 FlgK 397    
exclusiva 
Impranil 

RKJ97339.1 (323)  K01754  E4.3.1.19; threonine dehydratase [EC:4.3.1.19] 222    2.168 1.457 

RKJ97332.1 (326)  

   147    1.678 3.044 

RKJ97327.1 (372)  K01599  hemE; uroporphyrinogen decarboxylase [EC:4.1.1.37] 320    1.620 2.178 

RKJ97322.1 (395)  K00626  E2.3.1.9; acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 325    0.000 3.823 

RKJ97318.1 (393)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

300    0.000 23.616 

RKJ97285.1 (329)  

   214    2.059 0.934 

RKJ97284.1 (488)  K22879  hpyO; FAD-dependent urate hydroxylase [EC:1.14.13.113] 350    0.978 2.235 

RKJ97278.1 (129)  K02879  RP-L17; large subunit ribosomal protein L17 151    0.627 3.474 

RKJ97274.1 (121)  K02952  RP-S13; small subunit ribosomal protein S13 115    0.895 3.934 

RKJ97269.1 (121)  K02881  RP-L18; large subunit ribosomal protein L18 123    0.786 20.933 

RKJ97266.1 (101)  K02954  RP-S14; small subunit ribosomal protein S14 122    2.993 5.864 

RKJ97259.1 (279)  K00286  proC; pyrroline-5-carboxylate reductase [EC:1.5.1.2] 177    0.812 2.022 

RKJ97246.1 (266)  K01609  trpC; indole-3-glycerol phosphate synthase [EC:4.1.1.48] 287    1.366 2.064 

RKJ97223.1 (374)  K06048  

gshA; glutamate---cysteine ligase / carboxylate-amine ligase 
[EC:6.3.2.2 6.3.-.-] 

451    1.914 2.491 

RKJ97222.1 (328)  K00946  thiL; thiamine-monophosphate kinase [EC:2.7.4.16] 304    1.526 2.006 

RKJ97210.1 (396)  K00925  ackA; acetate kinase [EC:2.7.2.1] 390    0.000 3.232 

RKJ97207.1 (542)  K05874  

tsr; methyl-accepting chemotaxis protein I, serine sensor 
receptor 

214    
exclusiva 
Impranil 

RKJ97199.1 (146)  

   79 K01075  4 0.000 2.683 

RKJ97193.1 (567)  K01887  RARS; arginyl-tRNA synthetase [EC:6.1.1.19] 485    3.738 2.324 

RKJ97180.1 (369)  K03412  

cheB; two-component system, chemotaxis family, protein-
glutamate methylesterase/glutaminase [EC:3.1.1.61 3.5.1.44] 

414    2.091 1.497 

RKJ97177.1 (160)  K03408  cheW; purine-binding chemotaxis protein CheW 166    
exclusiva 
Impranil 

RKJ97175.1 (120)  K03413  

cheY; two-component system, chemotaxis family, chemotaxis 
protein CheY 

123    3.906 4.038 

RKJ97156.1 (266)  K00208  

fabI; enoyl-[acyl-carrier protein] reductase I [EC:1.3.1.9 
1.3.1.10] 

239    2.094 2.582 

RKJ97155.1 (607)  K13893  yejA; microcin C transport system substrate-binding protein 654    2.287 0.000 

RKJ97146.1 (327)  

   231    0.000 4.940 

RKJ97142.1 (475)  K00382  DLD; dihydrolipoamide dehydrogenase [EC:1.8.1.4] 416    0.000 2.455 

RKJ97099.1 (320)  K01424  E3.5.1.1; L-asparaginase [EC:3.5.1.1] 233    2.911 0.000 

RKJ97091.1 (193)  K04564  SOD2; superoxide dismutase, Fe-Mn family [EC:1.15.1.1] 165 K03601  6 3.652 5.388 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97365%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03413
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97346%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02396
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97339%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01754
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97332%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97327%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01599
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97322%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00626
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97318%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97285%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97284%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K22879
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97278%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02879
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97274%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02952
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97269%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02881
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97266%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02954
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97259%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00286
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97246%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01609
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97223%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06048
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97222%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00946
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97210%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00925
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97207%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K05874
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97199%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01075
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97193%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01887
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97180%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03412
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97177%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03408
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97175%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03413
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97156%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00208
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97155%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13893
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97146%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97142%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00382
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97099%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01424
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97091%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04564
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03601
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RKJ97065.1 
(1339)  

K01952  purL; phosphoribosylformylglycinamidine synthase [EC:6.3.5.3] 1099    2.259 1.928 

RKJ97058.1 (210)  K07734  paiB; transcriptional regulator 145    
exclusiva 
Impranil 

RKJ97051.1 (462)  K01840  manB; phosphomannomutase [EC:5.4.2.8] 403    2.881 3.107 

RKJ97026.1 (402)  K06001  trpB; tryptophan synthase beta chain [EC:4.2.1.20] 356    2.895 2.086 

RKJ97024.1 (295)  K00020  mmsB; 3-hydroxyisobutyrate dehydrogenase [EC:1.1.1.31] 210    2.860 2.779 

RKJ97022.1 (388)  

   339    2.044 2.019 

RKJ97020.1 (505)  K00140  

mmsA; malonate-semialdehyde dehydrogenase (acetylating) / 
methylmalonate-semialdehyde dehydrogenase [EC:1.2.1.18 
1.2.1.27] 

463    1.433 2.394 

RKJ97011.1 (409)  K01760  metC; cysteine-S-conjugate beta-lyase [EC:4.4.1.13] 305    0.958 2.351 

RKJ97008.1 (240)  K02003  ABC.CD.A; putative ABC transport system ATP-binding protein 177    4.019 3.150 

RKJ96981.1 (119)  K02887  RP-L20; large subunit ribosomal protein L20 150    0.913 3.396 

RKJ96963.1 (298)  K00796  folP; dihydropteroate synthase [EC:2.5.1.15] 191    2.072 0.368 

RKJ96943.1 (591)  K01474  hyuB; N-methylhydantoinase B [EC:3.5.2.14] 147 K01469  7 
exclusiva 
Impranil 

RKJ96942.1 (675)  K01473  hyuA; N-methylhydantoinase A [EC:3.5.2.14] 226    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96938.1 
(1093)  

K16898  

addA; ATP-dependent helicase/nuclease subunit A [EC:3.1.-.- 
3.6.4.12] 

562    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96937.1 (293)  K06911  uncharacterized protein 170    0.771 4.790 

RKJ96865.1 (324)  

   150    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96843.1 (422)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

310    1.626 3.870 

RKJ96838.1 (327)  K21395  yiaO; TRAP-type transport system periplasmic protein 58    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96829.1 (319)  

   332    2.617 2.477 

RKJ96828.1 (250)  K03521  fixA; electron transfer flavoprotein beta subunit 218    2.231 2.649 

RKJ96827.1 (310)  K03522  fixB; electron transfer flavoprotein alpha subunit 357    2.325 2.611 

RKJ96809.1 (564)  

   373 K07455  48 1.109 2.143 

RKJ96748.1 (103)  

   67    0.000 2.463 

RKJ96741.1 (298)  K00856  E2.7.1.20; adenosine kinase [EC:2.7.1.20] 306    2.899 3.519 

RKJ96728.1 (239)  K03981  dsbC; thiol:disulfide interchange protein DsbC [EC:5.3.4.1] 182    1.705 2.736 

RKJ96714.1 (359)  K02371  fabK; enoyl-[acyl-carrier protein] reductase II [EC:1.3.1.9] 35    2.109 0.000 

RKJ96697.1 (335)  

   233    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96689.1 (134)  K02657  

pilG; twitching motility two-component system response 
regulator PilG 

160    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96684.1 (208)  K07735  algH; putative transcriptional regulator 160    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96682.1 (178)  K02825  

pyrR; pyrimidine operon attenuation protein / uracil 
phosphoribosyltransferase [EC:2.4.2.9] 

121    0.920 2.939 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97065%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97065%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01952
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97058%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07734
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97051%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01840
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97026%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06001
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97024%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00020
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97022%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97020%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00140
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97011%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01760
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ97008%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02003
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96981%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02887
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96963%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00796
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96943%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01474
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01469
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96942%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01473
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96938%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96938%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K16898
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96937%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06911
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96865%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96843%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96838%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K21395
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96829%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96828%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03521
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96827%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03522
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96809%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07455
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96748%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96741%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00856
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96728%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03981
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96714%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02371
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96697%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96689%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02657
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96684%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07735
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96682%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02825
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RKJ96601.1 (231)  K01031  pcaI; 3-oxoadipate CoA-transferase, alpha subunit [EC:2.8.3.6] 241    3.144 7.922 

RKJ96600.1 (214)  K01032  pcaJ; 3-oxoadipate CoA-transferase, beta subunit [EC:2.8.3.6] 222    0.000 5.125 

RKJ96598.1 (241)  

   159    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96599.1 (400)  

   273 K00632  34 3.292 6.698 

RKJ96597.1 (330)  

   216    3.586 5.229 

RKJ96575.1 (387)  K02275  coxB; cytochrome c oxidase subunit II [EC:1.9.3.1] 289    2.087 3.471 

RKJ96574.1 (544)  K02274  coxA; cytochrome c oxidase subunit I [EC:1.9.3.1] 653    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96562.1 (355)  K13953  adhP; alcohol dehydrogenase, propanol-preferring [EC:1.1.1.1] 193 K00001  18 1.289 2.457 

RKJ96561.1 (360)  

   190    2.687 3.322 

RKJ96560.1 (245)  K02030  

ABC.PA.S; polar amino acid transport system substrate-binding 
protein 

192    4.252 8.949 

RKJ96559.1 (881)  K01681  ACO; aconitate hydratase [EC:4.2.1.3] 785    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96558.1 (323)  

   174    0.000 6.324 

RKJ96557.1 (329)  

   167    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96549.1 (452)  K07263  pqqL; zinc protease [EC:3.4.24.-] 321    3.812 3.473 

RKJ96546.1 (104)  

   67    1.279 3.519 

RKJ96538.1 (247)  K01834  

PGAM; 2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate 
mutase [EC:5.4.2.11] 

267    2.279 3.282 

RKJ96535.1 (328)  K00057  

gpsA; glycerol-3-phosphate dehydrogenase (NAD(P)+) 
[EC:1.1.1.94] 

226    0.595 3.924 

RKJ96532.1 (294)  K00606  

panB; 3-methyl-2-oxobutanoate hydroxymethyltransferase 
[EC:2.1.2.11] 

236    0.944 2.204 

RKJ96531.1 (293)  K00767  

nadC; nicotinate-nucleotide pyrophosphorylase (carboxylating) 
[EC:2.4.2.19] 

192    2.194 1.071 

RKJ96530.1 (374)  K03517  nadA; quinolinate synthase [EC:2.5.1.72] 434    0.555 2.934 

RKJ96523.1 (353)  K02529  lacI; LacI family transcriptional regulator 113    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96484.1 (206)  K00124  fdoH; formate dehydrogenase iron-sulfur subunit 195    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96482.1 (398)  K00127  fdoI; formate dehydrogenase subunit gamma 243    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96453.1 (391)  

        
exclusiva 
Impranil 

RKJ96443.1 (563)  K01687  ilvD; dihydroxy-acid dehydratase [EC:4.2.1.9] 642    2.517 0.000 

RKJ96434.1 (517)  K18661  matB; malonyl-CoA/methylmalonyl-CoA synthetase [EC:6.2.1.-] 610    1.762 2.079 

RKJ96427.1 (304)  K00406  ccoP; cytochrome c oxidase cbb3-type subunit III 252    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96414.1 (194)  K02231  

cobP; adenosylcobinamide kinase / adenosylcobinamide-
phosphate guanylyltransferase [EC:2.7.1.156 2.7.7.62] 

129    0.000 5.856 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96601%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01031
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96600%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01032
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96598%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96599%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00632
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96597%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96575%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02275
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96574%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02274
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96562%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13953
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00001
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96561%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96560%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02030
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96559%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01681
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96558%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96557%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96549%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07263
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96546%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96538%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01834
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96535%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00057
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96532%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00606
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96531%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00767
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96530%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03517
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96523%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02529
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96484%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00124
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96482%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00127
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96453%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96443%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01687
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96434%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K18661
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96427%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00406
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96414%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02231
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RKJ96413.1 (299)  K02016  

ABC.FEV.S; iron complex transport system substrate-binding 
protein 

181    4.888 2.196 

RKJ96399.1 (410)  K14260  alaA; alanine-synthesizing transaminase [EC:2.6.1.66 2.6.1.2] 381    2.138 1.955 

RKJ96390.1 (158)  K03635  

MOCS2B; molybdopterin synthase catalytic subunit 
[EC:2.8.1.12] 

129    1.983 2.449 

RKJ96384.1 (537)  

   285    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96381.1 
(1244)  

K02674  pilY1; type IV pilus assembly protein PilY1 174    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96374.1 (352)  K00768  

E2.4.2.21; nicotinate-nucleotide--dimethylbenzimidazole 
phosphoribosyltransferase [EC:2.4.2.21] 

234    0.651 2.100 

RKJ96356.1 (486)  K01755  argH; argininosuccinate lyase [EC:4.3.2.1] 418    1.027 2.049 

RKJ96330.1 (346)  K04773  sppA; protease IV [EC:3.4.21.-] 238    
exclusiva 
Impranil 

RKJ96323.1 (317)  K00645  fabD; [acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase [EC:2.3.1.39] 322    3.770 3.142 

RKJ96320.1 (414)  K09458  fabF; 3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase II [EC:2.3.1.179] 372    3.579 3.300 

RKJ96302.1 (372)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

296    1.369 2.015 

RKJ96276.1 (422)  K01696  trpB; tryptophan synthase beta chain [EC:4.2.1.20] 550    1.488 3.792 

RKJ96272.1 (370)  K00133  asd; aspartate-semialdehyde dehydrogenase [EC:1.2.1.11] 314    4.391 3.969 

RKJ96259.1 (456)  K01667  tnaA; tryptophanase [EC:4.1.99.1] 376    2.365 0.985 

RKJ96254.1 (124)  K02990  RP-S6; small subunit ribosomal protein S6 133    3.247 5.302 

RKJ96237.1 (591)  K06016  

pydC; beta-ureidopropionase / N-carbamoyl-L-amino-acid 
hydrolase [EC:3.5.1.6 3.5.1.87] 

492    4.745 2.413 

RKJ96238.1 (417)  

   339    3.938 4.757 

RKJ96236.1 (319)  

   373    0.000 3.738 

RKJ96220.1 (351)  K13979  

yahK; uncharacterized zinc-type alcohol dehydrogenase-like 
protein [EC:1.-.-.-] 

288    9.707 0.000 

RKJ96169.1 (429)  K01892  HARS; histidyl-tRNA synthetase [EC:6.1.1.21] 343    1.323 2.194 

RKJ96160.1 (458)  K01939  purA; adenylosuccinate synthase [EC:6.3.4.4] 589    2.774 2.709 

RKJ95716.1 (237)  K09761  

rsmE; 16S rRNA (uracil1498-N3)-methyltransferase 
[EC:2.1.1.193] 

199    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95712.1 (328)  

   230    13.066 4.941 

RKJ95705.1 (114)  

   73    0.283 2.354 

RKJ95685.1 (197)  

   26 K06006  1 0.000 6.814 

RKJ95682.1 (266)  K01692  paaF; enoyl-CoA hydratase [EC:4.2.1.17] 91    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95680.1 (321)  

   180    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95676.1 (330)  

   198    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95674.1 (250)  

   102 K01715  8 
exclusiva 
Impranil 

RKJ95673.1 (327)  

   120    
exclusiva 
Impranil 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96413%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02016
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96399%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14260
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96390%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03635
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96384%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96381%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96381%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02674
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96374%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00768
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96356%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01755
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96330%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K04773
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96323%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00645
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96320%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09458
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96302%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96276%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01696
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96272%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00133
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96259%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01667
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96254%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02990
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96237%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06016
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96238%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96236%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96220%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13979
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96169%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01892
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ96160%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01939
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95716%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09761
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95712%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95705%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95685%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06006
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95682%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01692
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95680%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95676%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95674%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01715
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95673%2E1
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RKJ95641.1 (516)  K13889  gsiB; glutathione transport system substrate-binding protein 350    1.417 2.553 

RKJ95633.1 (295)  

   201    4.181 3.674 

RKJ95626.1 (190)  K03270  

kdsC; 3-deoxy-D-manno-octulosonate 8-phosphate 
phosphatase (KDO 8-P phosphatase) [EC:3.1.3.45] 

132    1.246 3.140 

RKJ95623.1 (148)  

   38    2.624 3.355 

RKJ95617.1 (487)  

   412    3.635 2.706 

RKJ95605.1 (471)  K03771  surA; peptidyl-prolyl cis-trans isomerase SurA [EC:5.2.1.8] 271    2.005 2.024 

RKJ95579.1 (539)  K00681  

ggt; gamma-glutamyltranspeptidase / glutathione hydrolase 
[EC:2.3.2.2 3.4.19.13] 

532    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95544.1 (325)  

   285    1.017 2.845 

RKJ95534.1 (177)  K03111  ssb; single-strand DNA-binding protein 108    2.331 3.023 

RKJ95496.1 (459)  K01756  purB; adenylosuccinate lyase [EC:4.3.2.2] 398    1.552 2.324 

RKJ95462.1 (345)  K02012  afuA; iron(III) transport system substrate-binding protein 233    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95459.1 (376)  K03430  

phnW; 2-aminoethylphosphonate-pyruvate transaminase 
[EC:2.6.1.37] 

330    2.579 1.607 

RKJ95456.1 (342)  

   129    2.290 3.433 

RKJ95438.1 (129)  

   113    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95437.1 (253)  K00059  fabG; 3-oxoacyl-[acyl-carrier protein] reductase [EC:1.1.1.100] 185    3.128 4.421 

RKJ95436.1 (232)  K11209  

yghU; GSH-dependent disulfide-bond oxidoreductase 
[EC:1.8.4.-] 

191    1.291 2.804 

RKJ95397.1 (354)  K01624  FBA; fructose-bisphosphate aldolase, class II [EC:4.1.2.13] 319    1.921 3.398 

RKJ95392.1 (255)  K01243  mtnN; adenosylhomocysteine nucleosidase [EC:3.2.2.9] 171    0.000 3.197 

RKJ95385.1 (519)  

   165    5.322 2.301 

RKJ95374.1 (139)  K03711  fur; Fur family transcriptional regulator, ferric uptake regulator 124    2.419 2.779 

RKJ95228.1 (90)  K03530  hupB; DNA-binding protein HU-beta 76    0.872 2.449 

RKJ95204.1 (258)  K01142  E3.1.11.2; exodeoxyribonuclease III [EC:3.1.11.2] 294    1.381 3.189 

RKJ95189.1 (423)  

   194    6.395 4.310 

RKJ95141.1 (302)  K06889  uncharacterized protein 163    0.000 3.014 

RKJ95103.1 (490)  

   337 K00130  25 
exclusiva 
Impranil 

RKJ95094.1 (249)  K00059  fabG; 3-oxoacyl-[acyl-carrier protein] reductase [EC:1.1.1.100] 142    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95087.1 (388)  K00249  ACADM; acyl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.7] 277    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95085.1 (314)  K03522  fixB; electron transfer flavoprotein alpha subunit 332    2.165 2.994 

RKJ95084.1 (282)  K09709  meh; 3-methylfumaryl-CoA hydratase [EC:4.2.1.153] 188    1.640 2.419 

RKJ95082.1 (281)  K01644  citE; citrate lyase subunit beta / citryl-CoA lyase [EC:4.1.3.34] 122    0.000 2.042 

RKJ95061.1 (254)  K01995  

livG; branched-chain amino acid transport system ATP-binding 
protein 

203    
exclusiva 
Impranil 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95641%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13889
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95633%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95626%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03270
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95623%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95617%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95605%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03771
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95579%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00681
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95544%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95534%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03111
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95496%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01756
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95462%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02012
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95459%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03430
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95456%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95438%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95437%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00059
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95436%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K11209
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95397%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01624
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95392%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01243
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95385%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95374%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03711
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95228%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03530
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95204%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01142
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95189%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95141%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06889
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95103%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00130
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95094%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00059
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95087%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00249
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95085%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03522
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95084%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09709
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95082%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01644
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95061%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01995
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RKJ95060.1 (235)  K01996  

livF; branched-chain amino acid transport system ATP-binding 
protein 

177    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95059.1 (388)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

244    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95058.1 (566)  K00666  ACSF2; fatty-acyl-CoA synthase [EC:6.2.1.-] 546    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95057.1 (408)  K00249  ACADM; acyl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.7] 173    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95056.1 (257)  K00046  idnO; gluconate 5-dehydrogenase [EC:1.1.1.69] 192    
exclusiva 
Impranil 

RKJ95052.1 (209)  

   114    4.651 14.203 

RKJ95011.1 (114)  

   30    0.000 3.262 

RKJ94965.1 (309)  K01749  hemC; hydroxymethylbilane synthase [EC:2.5.1.61] 283    1.969 2.787 

RKJ94961.1 (158)  K03594  bfr; bacterioferritin [EC:1.16.3.1] 160    5.311 2.783 

RKJ94950.1 (184)  K02356  efp; elongation factor P 174    1.897 2.497 

RKJ94947.1 (406)  K07749  frc; formyl-CoA transferase [EC:2.8.3.16] 160    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94946.1 (323)  K01640  E4.1.3.4; hydroxymethylglutaryl-CoA lyase [EC:4.1.3.4] 328    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94944.1 (327)  

   235    2.691 7.781 

RKJ94940.1 (321)  K02051  

ABC.SN.S; NitT/TauT family transport system substrate-binding 
protein 

243    8.686 0.000 

RKJ94936.1 (528)  K01745  hutH; histidine ammonia-lyase [EC:4.3.1.3] 536    2.607 0.000 

RKJ94925.1 (273)  K01458  hutG; N-formylglutamate deformylase [EC:3.5.1.68] 287    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94916.1 (363)  K07246  

ttuC; tartrate dehydrogenase/decarboxylase / D-malate 
dehydrogenase [EC:1.1.1.93 4.1.1.73 1.1.1.83] 

445    1.486 2.029 

RKJ94714.1 (400)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

327    1.389 2.097 

RKJ94699.1 (612)  K00248  ACADS; butyryl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.1] 155    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94693.1 (699)  K07516  fadN; 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase [EC:1.1.1.35] 601    3.861 6.731 

RKJ94694.1 (391)  K00626  E2.3.1.9; acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 341    6.678 7.396 

RKJ94695.1 (300)  

   167 K10005  24 1.748 2.267 

RKJ94688.1 (411)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

334    9.180 9.882 

RKJ94683.1 (92)  K05527  

bolA; BolA family transcriptional regulator, general stress-
responsive regulator 

67    0.944 2.561 

RKJ94671.1 (287)  K06966  

ppnN; pyrimidine/purine-5'-nucleotide nucleosidase 
[EC:3.2.2.10 3.2.2.-] 

224    4.253 4.886 

RKJ94672.1 (595)  

   337    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94669.1 (532)  K09760  rmuC; DNA recombination protein RmuC 198    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94666.1 (399)  K00763  pncB; nicotinate phosphoribosyltransferase [EC:6.3.4.21] 467    2.665 0.000 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95060%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01996
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95059%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95058%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00666
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95057%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00249
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95056%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00046
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95052%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ95011%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94965%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01749
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94961%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03594
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94950%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02356
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94947%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07749
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94946%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01640
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94944%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94940%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02051
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94936%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01745
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94925%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01458
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94916%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07246
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94714%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94699%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00248
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94693%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07516
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94694%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00626
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94695%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10005
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94688%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94683%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K05527
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94671%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06966
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94672%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94669%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09760
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94666%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00763
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RKJ94659.1 (467)  K01885  EARS; glutamyl-tRNA synthetase [EC:6.1.1.17] 389    3.091 3.911 

RKJ94658.1 (404)  K10764  metZ; O-succinylhomoserine sulfhydrylase [EC:2.5.1.-] 321    3.122 3.602 

RKJ94649.1 (168)  K10856  acxC; acetone carboxylase, gamma subunit [EC:6.4.1.6] 148    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94648.1 (774)  K10854  acxB; acetone carboxylase, alpha subunit [EC:6.4.1.6] 760    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94647.1 (714)  K10855  acxA; acetone carboxylase, beta subunit [EC:6.4.1.6] 584    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94642.1 (161)  K09767  yajQ; cyclic-di-GMP-binding protein 138    0.967 2.085 

RKJ94635.1 (353)  

   417    2.185 2.043 

RKJ94632.1 (442)  

   254    6.337 7.048 

RKJ94631.1 (310)  

   199    2.593 5.444 

RKJ94627.1 (335)  K03841  FBP; fructose-1,6-bisphosphatase I [EC:3.1.3.11] 436    1.818 4.315 

RKJ94617.1 (391)  K00099  

dxr; 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate reductoisomerase 
[EC:1.1.1.267] 

307    4.079 0.626 

RKJ94614.1 (186)  K02838  frr; ribosome recycling factor 165    0.000 4.235 

RKJ94592.1 (297)  

   106    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94568.1 (322)  

   232    0.657 2.236 

RKJ94556.1 (650)  K00681  

ggt; gamma-glutamyltranspeptidase / glutathione hydrolase 
[EC:2.3.2.2 3.4.19.13] 

548    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94513.1 (314)  

   191 K00058  17 1.261 2.890 

RKJ94507.1 (359)  K01738  cysK; cysteine synthase [EC:2.5.1.47] 285    0.787 2.248 

RKJ94495.1 (275)  K05772  tupA; tungstate transport system substrate-binding protein 203    1.836 2.307 

RKJ94480.1 (327)  

   163    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94479.1 (397)  

   412    0.000 2.523 

RKJ94476.1 (101)  

   68    1.393 2.535 

RKJ94474.1 (463)  K14441  

rimO; ribosomal protein S12 methylthiotransferase 
[EC:2.8.4.4] 

402    0.000 3.118 

RKJ94469.1 (260)  K00019  E1.1.1.30; 3-hydroxybutyrate dehydrogenase [EC:1.1.1.30] 225    2.340 2.631 

RKJ94457.1 (294)  K01061  E3.1.1.45; carboxymethylenebutenolidase [EC:3.1.1.45] 210    2.573 3.587 

RKJ94441.1 (325)  K00364  E1.7.1.7; GMP reductase [EC:1.7.1.7] 302    1.936 2.641 

RKJ94260.1 (506)  K00074  paaH; 3-hydroxybutyryl-CoA dehydrogenase [EC:1.1.1.157] 392    4.218 4.463 

RKJ94238.1 (622)  K15461  

mnmC; tRNA 5-methylaminomethyl-2-thiouridine biosynthesis 
bifunctional protein [EC:2.1.1.61 1.5.-.-] 

307    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94235.1 (131)  

   69      

RKJ94233.1 (310)  K00957  cysD; sulfate adenylyltransferase subunit 2 [EC:2.7.7.4] 405    2.514 1.607 

RKJ94230.1 (350)  K00384  trxB; thioredoxin reductase (NADPH) [EC:1.8.1.9] 196    0.000 2.979 

RKJ94219.1 (363)  

   307    exclusiva 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94659%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01885
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94658%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10764
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94649%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10856
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94648%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10854
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94647%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K10855
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94642%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09767
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94635%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94632%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94631%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94627%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03841
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94617%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00099
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94614%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K02838
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94592%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94568%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94556%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00681
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94513%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00058
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94507%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01738
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94495%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K05772
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94480%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94479%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94476%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94474%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K14441
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94469%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00019
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94457%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01061
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94441%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00364
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94260%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00074
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94238%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K15461
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94235%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94233%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00957
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94230%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00384
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94219%2E1
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Impranil 

RKJ94218.1 (413)  K00249  ACADM; acyl-CoA dehydrogenase [EC:1.3.8.7] 262    0.000 3.405 

RKJ94217.1 
(1331)  

K13821  

putA; RHH-type transcriptional regulator, proline utilization 
regulon repressor / proline dehydrogenase / delta 1-pyrroline-
5-carboxylate dehydrogenase [EC:1.5.5.2 1.2.1.88] 

842    2.926 0.062 

RKJ94215.1 (270)  

   214    0.858 3.460 

RKJ94213.1 (555)  K01649  leuA; 2-isopropylmalate synthase [EC:2.3.3.13] 614    1.368 2.424 

RKJ94211.1 (184)  

   160 K01759  19 
exclusiva 
Impranil 

RKJ94209.1 (337)  K16171  faaH; fumarylacetoacetate (FAA) hydrolase [EC:3.7.1.2] 263    2.317 2.943 

RKJ94196.1 (552)  K01950  E6.3.5.1; NAD+ synthase (glutamine-hydrolysing) [EC:6.3.5.1] 430    1.977 2.087 

RKJ94191.1 (170)  K03408  cheW; purine-binding chemotaxis protein CheW 101    3.196 3.052 

RKJ94181.1 (477)  K00128  ALDH; aldehyde dehydrogenase (NAD+) [EC:1.2.1.3] 550    2.131 2.956 

RKJ94166.1 (440)  K03641  tolB; TolB protein 349    15.873 15.621 

RKJ94165.1 (593)  K11085  

msbA; ATP-binding cassette, subfamily B, bacterial MsbA 
[EC:3.6.3.-] 

420    
exclusiva 
Impranil 

RKJ94151.1 (312)  K06980  ygfZ; tRNA-modifying protein YgfZ 272    2.002 0.964 

RKJ94119.1 (220)  

   133 K09017  12 
exclusiva 
Impranil 

RKJ94118.1 (236)  K00573  

E2.1.1.77; protein-L-isoaspartate(D-aspartate) O-
methyltransferase [EC:2.1.1.77] 

161    1.401 2.524 

RKJ94020.1 (221)  K01673  cynT; carbonic anhydrase [EC:4.2.1.1] 237    1.775 2.247 

RKJ94013.1 (233)  

   159    0.000 40.185 

RKJ93999.1 (399)  K01999  

livK; branched-chain amino acid transport system substrate-
binding protein 

149    3.978 2.370 

RKJ93991.1 (673)  K01968  

E6.4.1.4A; 3-methylcrotonyl-CoA carboxylase alpha subunit 
[EC:6.4.1.4] 

520    2.286 1.936 

RKJ93964.1 (705)  K07516  fadN; 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase [EC:1.1.1.35] 529    4.747 8.730 

RKJ94694.1 (391)  K00626  E2.3.1.9; acetyl-CoA C-acetyltransferase [EC:2.3.1.9] 341    8.349 13.336 

RKJ93959.1 (408)  

   421    25.003 33.523 

RKJ93960.1 (266)  

   187    5.143 8.474 

RKJ93961.1 (376)  

   249    6.019 11.239 

RKJ93962.1 (398)  

   328    7.501 10.021 

RKJ93958.1 (331)  

   291    9.857 20.863 

RKJ93957.1 (324)  K00459  ncd2; nitronate monooxygenase [EC:1.13.12.16] 284    7.123 10.569 

RKJ93852.1 (426)  K00147  proA; glutamate-5-semialdehyde dehydrogenase [EC:1.2.1.41] 372    2.258 3.936 

 

 

 

https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94218%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00249
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94217%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94217%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K13821
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94215%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94213%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01649
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94211%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01759
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94209%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K16171
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94196%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01950
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94191%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03408
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94181%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00128
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94166%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K03641
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94165%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K11085
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94151%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K06980
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94119%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K09017
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94118%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00573
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94020%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01673
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94013%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93999%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01999
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93991%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K01968
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93964%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K07516
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ94694%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00626
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93959%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93960%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93961%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93962%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93958%2E1
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93957%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00459
https://www.kegg.jp/kegg-bin/blastkoala_result_gene_list?id=eb57ece6fc769785cfc46b4396af8c11362476f6&passwd=a0mgMY&type=blastkoala&code=user&target=RKJ93852%2E1
https://www.kegg.jp/dbget-bin/www_bget?ko:K00147


Anexo V. Artículo de investigación generado durante los estudios de 
Doctorado 
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