Additional file 2 - Protein sequence alignment of conserved proteins in genomes of M. abscessus ATCC 19977 (CU458896.1), M. avium 104
(CP000479.1), M. avium subsp. paratuberculosis K10 (AE016958.1), M. bovis subsp. bovis AF2122/97 (BX248333.1), M. bovis BCG
Pasteur 1173P2 (AM408590.1), M. bovis BCG Tokyo 172 (AP010918.1), M. gilvum PYR-GCK (CP000656.1), M. intracellulare ATCC 13950
(ABIN00000000), M. kansasii ATCC 12478 (ACBV00000000), M. leprae Br4923 (FM211192.1), M. leprae TN (AL450380.1), M. marinum M
(CP000854.1), M. parascrofulaceum BAA-614 (ADNV00000000), M. smegmatis MC2 155 (CP000480.1), Mycobacterium sp. JLS (CP000580.1),
Mpycobacterium sp. KMS (CP000518.1), Mycobacterium sp. MCS (CP000384.1), M. tuberculosis CDC1551 (AE000516.2), M. tuberculosis H37Ra
(CP000611.1), M. tuberculosis H3TRv (AL123456.2), M. tuberculosis KZN 1435 (CP001658.1), M. ulcerans Agy99 (CP000325.1) and

M. vanbaalenii PYR-1 (CP000511.1).



1/ Protein sequence alignment of afpE gene coding ATP synthase subunit C in Mycobacterium genome (locus tag Rv1305 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 % ) 50 60 70 20
| | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) MDP--TIAAGAL IGGGL IMAGGAIGAGIGDGVAGNAL ISGVARQPEAQGRLFTPFFITVGLVEAAYFINLAFMALFVFATPVK
M. tuberculosis (H37Ra) e e e
M. tuberculosis (KZN 1435) e
M. tuberculosis (CDC 1551) e
M. bovis (AF2122/97) Y
M. bovis BCG (1173P2) e
M. bovis BCG (172) e
M. leprae (Br4923) == ML QL M. Voo, S e
M. leprae (TN) .1 S S M. ... Voo, S
M. ulcerans (Agy99) e e Lo e e e
M. marinum (M) e e | e e
M. avium (104) L..--QV. A. ... ..... G........... | P L G
M. paratuberculosis (K10) L..--QV. A ... ..... G........... ... Vool e e e G
M. intracellulare (13950) - - - - = - - - - - - - - - - -~ LGl | 1 G
M. smegmatis (MC2 155) | N e G........... Lo L GL
M. kansasii (12478) e
M. abscessus (19977) Al -- 0 N Lo e e e GA
M. gilvum (PYR-GCK) e e e oo Lo e e e e G
M. parascrofulaceum (BAA-614) L. . --QV. . A. .. ... ... G........... | P G
M. vanbaalenii (PYR-1) Lo NATL LT G........... | Al GL
M. JLS B T oo Al A
M. KMS s | Al A



2 /Protein sequence alignment of unnamed gene coding small secreted protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv0236A in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 20 30 ) 50 60 70 20
| | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) MDP--TIAAGALIGGGL IMAGGA IGAGIGDGVAGNAL ISGVARQPEAQGRLFTPFFITVGLVEAAYFINLAFMALFVFATPVK
M. tuberculosis (H37Ra) e
M. tuberculosis (KZN 1435) T
M. tuberculosis (CDC 1551) T
M. bovis (AF2122/97) s
M. bovis BCG (1173P2) e
M. bovis BCG (172) e
M. leprae (Br4923) == ML QL M. .. .. B S e e e
M. leprae (TN) =ML LQL M. .. .. Voo, S e
M. ulcerans (Agy99) e e Lo e e e e e e e
M. marinum (M) e e e s Lo e e e e e
M. avium (104) L..--QV. A. ... ..... G........... ... L P G
M. paratuberculosis (K10) L..--QV. A ... ...... G........... ... .. L P G
M. intracellulare (13950) - = = = = = = - - - - - - - - - -~ LG | Vo b G
M. smegmatis (MC2 155) L. oNAT.T. ..o ... G........... Lo L GL
M. kansasii (12478) T
M. abscessus (ATCC 19977) AL - NV L GA
M. gilvum (PYR-GCK) B Lo Lo G
M. parascrofulsceum (BAA-614) L. . --QV. . A. ... ... .. G........... | Vol e e e G
M. vanbaalenii (PYR-1) o UNATL LT Lo G........... oo Al GL
M. JLS B T P | AL A
M. KMS B T | Al A

M. MCS B T oo Al A



3.a/ Protein sequence alignment of unnamed gene coding hypothetical oxidoreductase in Mycobacterium genome (locus tag Rv0197 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).
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M. tuberculosis (H37Ra)
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M. tuberculosis (CDC 1551)
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M. tuberculosis (H37Rv)
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M. ulcerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)
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M. gilvum (PYR-GCK)
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M. JLS
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MTSSDWLPTACILCECNCGIVVQVDDRRLAR IRGDKAHPGSAGYTCNKALRLDHYQNNRARLSSPMRRRADGTYEE IDWDTAIVEIAEGFKQIRDTHGGD
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3.b/ Protein sequence alignment of unnamed gene coding hypothetical oxidoreductase in Mycobacterium genome (locus tag Rv0197 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

210 20 230 240 250 20 270 230 220 30
| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) VVTDTAKMADFHLRVQPGCDAWCLAALAAVLVQENLCNEAFLAAHVHGVDTVRAALQEVPVADYAQRCGVDEELLRAAARRIGTAASVSVFEDLGIQQAP
M. tuberculosis (H37Ra)
M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173P2)
M. bovis BCG (172)
M. vicerans (Agy99)
M. marinum (M)
M. avium (104)
M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)
M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)
M. abscessus (19977)
M. gilvum (PYR-GCK)
M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1)
M. JLS
M. KMS
M. MCS

310 320 330 340 350 30 370 330 390 400
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv)
M. tuberculosis (H37Ra)
M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173P2)
M. bovis BCG (172)
M. ulcerans (Agy99)
M. marinum (M)
M. avium (104)
M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)
M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)
M. abscessus (19977)
M. gilvum (PYR-GCK)
M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1)
M. JLS
M. KMS
M. MCS




3.c¢/ Protein sequence alignment of unnamed gene coding hypothetical oxidoreductase in Mycobacterium genome (locus tag Rv0197 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

410 420 430 ) 450 450 470 450 40 500
| | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) LMVVVDVAMTETARLAHYVLPAASQFEKPEATFFNFEFPRNGFQLRRPLFPPLPGTLPEPE IWARLVRALGVVDEADLRPLREAAAQGRQAYTEAFLAAA
M. tuberculosis (H37TRE) . . L e e
M. tuberculosis (KZN 1435) . . L e e e e
M. tuberculosis (CDC 1551) L
M. bovis (AF2122/97) e e s
M. bovis BCG (T173P2) . L e
M. bovis BCG (172)
M. ulcerans (Agy99)
M. marinum (M)
M. avium (104)
M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)
M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)
M. abscessus (19977)
M. gilvum (PYR-GCK)
M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1)
M. JLS
M. KMS
M. MCS

rrrdsr<g << <<

530 550 560 590
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv)
M. tuberculosis (H37Ra)
M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173P2)
M. bovis BCG (172)
M. vlcerans (Agy99)
M. marinum (M)
M. avium (104)
M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)
M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)
M. abscessus (19977)
M. gilvum (PYR-GCK)
M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1) .
M. JLS . .GLNNVLP. .
M. KMS
M. MCS




3.d/ Protein sequence alignment of unnamed gene coding hypothetical oxidoreductase in Mycobacterium genome (locus tag Rv0197 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

610 620 630 640 650 650 670 630 620 700
| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) IRSLTQTPSRLTTPQLPIVLSVGERRAYTAND IFRDPSWRKRDANGALRVSVEDAQALGLADGCLARITTAAGSAEATVEVTETMLAGHAALPNGFGLDY

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. vicerans (Agy99)

CADLKMS . 0 U TE. ..o oo oD

M. marinum (M) ... ADLKMS . . _TE. . .. . e D
M. avium (104) LAK.SSG.P. ...
M. paratuberculosis (K10) LAK.SSG.P. ...
M. intracellulare (13950) LAA.AR. .AE. . ..
M. smegmatis (MC2 155) . .A_RNQQAP. .
M. kansasii (12478) ... .ARASGA. . ..
M. abscessus (19977) .KG.VSR.AQ. . ..
M. gilvum (PYR-GCK) . .A_ADAADA. .
M. parascrofulaceum (BAA-614) LAG.A.A.P. . ...
M. vanbaalenii (PYR-1) VAA. SAA. AAR. .
M. JLS V.A. AEREA..
M. KMS V.A. AEREA..
M. MCS V.A. AEREA..
710 720 730 740

M. tuberculosis (H37Rv)

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. ulcerans (Agy99) .EACR.DASHI
M. marinum (M) .EACR.DA---
M. avium (104) .EALADARR- -

M. paratuberculosis (K10) L =
M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155) L=V RLEAV-------
M. kansasii (12478) .D.. .. L R.EPCP.GGTTR
M. abscessus (19977) . .E. RLETLT.AIl---

M. gilvum (PYR-GCK) . - CLAL L R.E.VC.DG-LV
M. parascrofulaceum (BAA-614) VDG. . Q.. . P .EVCR.DAESH
M. vanbaalenii (PYR-1) ADGA.GAA. P .EKVL.DDGLR
M. JLS LDA. . T.R.P .ENVSSAVGG-
M. KMS LDA. . T.R.P .ETVSSAVGG-
M. MCS LDA. . T.R.P .ETVSSAVGG-



4.a/ Protein sequence alignment of IppM gene coding hypothetical lipoprotein in Mycobacterium genome (locus tag Rv2172¢ in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 ] 4% 50 ] 70 £y £l 100
| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) MTLNTIALELVPPNLEGGKERAIEDARKVVQYSAASGLDGRIRHVMMPGM IAEDDDRPIPMQPKLDVLDFWS | IKPELAGVHGLCTQVTAFMDEPSLHRR

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. ulcerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614) L L .. T L. L.

M. vanbaalenii (PYR-1) LS. ,R.R.Q. M. . E.. . VAL L

M. JLS

M. KMS

M. MCS
110 120 130 140 150
| | |

M. tuberculosis (H37Rv) LVDLSDAGMEGIVFVGVPRTMQDGEGSGVAPTDALSLYRQLVANRGV

M. tuberculosis (H3TRB) L . e e
M. tuberculosis (KZN 1435) . . . . e e e e
M. tuberculosis (CDC 1551) . . . . . e e e e e e e
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173P2) . . . . .
M. bovis BCG (172) .
M. leprae (Br4923) AL L LA L Vo P L
M. leprae (TN) Voo B
M. ulcerans (Agy99) VoL .. l..D.LPL L
M. marinum (M) Voo B L

M. avium (104) . . L VLo ... 1..D.. L...

M. paratuberculosis (K10) . . - Voo ... DL L...

M. intracellulare (13950) . B - ... L E L. L. ..

M. smegmatis (MC2 155) . LS LL.PLO VAL L
M. kansasii (12478) . LCAL LUV T L
M. abscessus(19977) . T..T.V..D.VI........ L.

M. gilvum (PYR-GCK) AL . L L....

M. parascrofulaceum (BAA-614) TR N P N L. ..

M. vanbaalenii (PYR-1) . TE.R.S.F...A....... L.

MJs  _TE..T..FD..A........ L.

MKMS  _TE..T..FD..A........ T
MmMcs U TE..T..FD..A........ FE



4.b/ Protein sequence alignment of IlppM gene coding hypothetical lipoprotein in Mycobacterium genome (locus tag Rv2172¢ in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

210 220 230 240 250 260 270 250 20 300
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) SFGFVPKVETRIGLINWL IQDPGNAAVADEQAFVQKLAGSEPARRRRLMVDLYKRVLDGVADLGFPLS IHLEATYGVSAAAFETFAEMLAYWSPAEPGKP

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. vlcerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)

M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS

M. KMS

M. MCS




5/ Protein sequence alignment of esxG gene coding hypothetical PE family protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv0287 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 30 ) 50 60 70 20 B
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) MSLLDAH I PQLVASQSAFAAKAGLMRHT IGQAEQAAMSAQAFHOQGESSAAFQAAHARFVAAAAKVNTLLDVAQANLGEAAGTYVAADAAAASTYT-GF

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Brd4923)

M. leprae (TN)

M. vicerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)

M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS

M. KMS

M. MCS




6/ Protein sequence alignment of esxH gene coding hypothetical PE family protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv(0288 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 30 9 0 60 70 a0 £

| | | | | | | | | | | | | | | | | | |
Mycobacterium tuberculosis H37 MSQIMYNYPAMLGHAGDMAGYAGTLQSLGAE IAVEQAALQSAWQGDTG I TYQAWQAQWNQAMEDLVRAYHAMSSTHEANTMAMMARD TAEAAKWGG
Mycobacterium tuberculosis H3T . . . . L L e e e e
Mycobacterium tuberculosis KZN . . . . . L L e e e e e
Mycobacterium tuberculosis CODC . . . . . . . . . e e e e e
Mycobacterium bovis AF2122/97 . . . . L L e e e e e e e
Mycobacterium bovis BCG SIr P . . L . L L e e e e e e e e e e
Mycobacterium bovis BCG SIr. T . . . . . . L e e e e e e e e e e e e e e

Mycobacterium leprae Br4923 A..GV.ID.
Mycobacterium leprae TN . .D. .. A..GV.ID.
Mycobacterium vlcerans Agy99 AL L. US L. M.G...D.
Mycobacterium marinum M AL US L L M.G...D.
Mycobacterium avium 104 S LAL LS. L. M.G...D.
Mycobacterium avium subsp. par S LAL LS. L. M.G...D.
Mycobacterium intracellulare A S LAL LS. L M.G...D.
Mycobacterium smegmatis str. M CAL L .NT.S.A.HAV. .D.
Mycobacterium kansasii ATCC 12 . . . . . . . .. ... ......5%..... M.G..SD.
Mycobacterium abscessus ATCC1 . . . . ...E.NT.S.V.TA...D

Mycobacterium gilvum PYR-GCK L N A..AIl..D.
Mycobacterium parascrofulaceum CLAL LS G..SD.
Mycobacterium vanbaalenii PYR- A.HAV. .D.
Mycobacterium sp. JLS AMHAV. .D.
Mycobacterium sp. KMS . .AMHAV. .D.
Mycobacterium sp. MCS .AMHAV. .D.



7/ Protein sequence alignment of esxR gene coding hypothetical PE family protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv3019c¢ in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 0 w0 50 60 70 £y @0
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) MSQIMYNYPAMMAHAGDMAGYAGTLQSLGAD IASEQAVLSSAWQGDTGITYQGWAQTAQWNQALEDLVRAYQSMSGTHESNTMAMLARDGAEAAKWGG

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. vicerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977) ... TF L R - ..M. .G

M. gilvum (PYR-GCK) . . . .. Fo.o... LN. .. AL T.M.E..... RA.AS .Q..G. -
M. parascrofulaceum (BAA-614) . . . . . . . .. .. LS. . A.. AL VAL L L L M.S...... A.AS Q.. ......
M. vanbaslenii (PYR-1) . . ... ... ... L.... AL G.M.E..... RA.AA .Q..G. -
M. JLS AL AS E..... RA.AS .Q..G. -
M. KMS AL AS E..... RA.AS .Q..G. -
M. MCS AL AS E..... RA.AS .Q..G. -




8/ Protein sequence alignment of PE5 gene coding hypothetical PE family protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv0285 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 20 k) 0 0 &0 70 0 €0 100

| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) MTLRVVPEGLAAASAAVEALTARLAAAHASAAPVITAVVPPAADPVSLQTAAGFSAQGVEHAVVTAEGVEELGRAGVGVGESGASYLAGDAAAAATYGVV

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprse (Br4923) ... ... .. K.. . T.E.MK...... E. CALFLCLV L L R.Q...L.A.Q......... l...Q.STH.AIS..L..S. l.
M. leprse (TN) ... ... .. K...T.E.MK...... E. CALFLCLV L R.Q...L.A.Q......... l...Q.STH.AIS..L..S. l.
M. uicerans (Agy99) e e e e e e S...8 AN | CALCAL L L...... V..., V.. ..., | A
M. marinum (M) e e e S...S8 AN oo CACAL L L...... V... V.. ..., | A
M. avium (104) L. T, e L...... Q. . SA. A Q... ... ......... Al T..... F. 1A
M. paratuberculosis (K10) . . . . . . . .. ... T. . AL VAL L...... Q. . SA.A.Q............. QA. . ... ... T..... F. 1A
M. intracellulare (13950) . . . . ... .. ... T, AL LAL L Voo M. Q. .SAMAVQ. ... ... .. L. AL T..... F. 1A
M. smegmatis (MC2 155) . . ... ... .. LS AL M.ST. L. ..o AL N.AQQSA. A. Q... ....S........ V.. AT...Q...S.LTA
M. kansasii (12478) . L Q.A. . L. G...... AlV. ... .. .8 0. AV. AV, Lo LAS
M. abscessus (19977) NN B AL G.. ... ... E....... R. I SG.A. QA. . ... ... L..S. A, .. TT. . MQ.. A . MIA
M. gilvum (PYR-GCK) . .. ... ... T M. ... O T.L..N....QSITA.R.......8..... D.A...VS.. M. .TS.LIA
M. parascrofulaceum (BAA-614) . . . . . . . ... .. T. o N V. V... V... S, AAQL L AL T..... F.FG
M. vanbaalenii (PYR-1) . . ... .. ... LGl M. ... A T A CALTL. L URAAL QS A.Q. ... lA. .. A. . AG.. .M. .SS.LIA
MJLs T S.. . A. L.GT.L..... A . ...... L..N.GR.EA.A.Q..Q....5..... Q..... A MN.SA . MIA
MKMS o T S.. . A. L.GT.L..... A ... ... L..N.GR.EA.A.Q..Q....5.. ... Q..... AL MN.SA . MIA
MmMcs L T S...A. .. L.GT.L..... A ....... L..N.GR.EA.A.Q..Q....5..... Q..... A MN.SA. MIA



9/ Protein sequence alignment of PPE48 gene coding hypothetical PPE family protein in Mycobacterium genome (locus tag Rv3022c in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 30 40 50 60 70 a0
| | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv)

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172) R
M. leprae (Br4923) MS . .

D..VALLVV.PVSS.D.SA. AY.|l..L..LG..R.
M. leprae (TN) MS . . D..VALLVV.PVSS.D.SA. AY.l..L..LG..R.
M. ulcerans (Agy99) M. .. .E. . TAILTG.Q. . A.D....QCCIl...L..LS.. M.
M. marinum (M) M. .. .E..TAILTG.Q. . A.D....QCC1... ... LS. .M.
M. avium (104) M. .. EL. . GLL.SAQ. AL ... .. ASY.. . HG..L...TR
M. paratuberculosis (K10) M. .. LEL L AL L.SAQ. .A.G. .. .. SY...HA. . L...T.
M. intracellulare (13950) M. LELUGALLTSTQ. AL L SY...HA. . L...T.
M. smegmatis (MC2 155) M. .. AL .TS.LS..Q..S.E...S.QY.. HA. . LQ. A.
M. kansasii (12478) M. ... E..TALLGG. QI . A.R.. ... V.A. . H...L...LR
M. abscessus (19977) LA, . .. .. ..RAIL. . TH.SA . H... .. TY...HT..LE..N.
M. gilvum (PYR-GCK) .S AL .TSIL.G.QS.A.E...SQQY.. HT..L...A.
M. parascrofulaceum (BAA-614) M. M. | . ....GDLL...Q T....... AY . H L . L.
M. vanbaalenii (PYR-1) MSS. .. AL .SIL.D.Q. A E S.Qy. HT L LA
M. MCS MVP. LA UTGILGS . Q. L ALE. L. Qy. HT L LA
M. KMS MVP. LALUTGILGS . Q. L ALE. .. Qy. HT L LA
M. JLS MVP. AL .TGILGS . Q. LA E. .. .. Qy. HT L AL



10.a/ Protein sequence alignment of afpB gene coding ATP synthase subunit A in Mycobacterium genome (locus tag Rv1304 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 ) 0 0 ] 7 20 £ 100
| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) TCACTTCTGGCAGGTGAACTGGTTGACGTCGATGTATCCGATGCGAAACATCTCGGCGCAGCCGGTGAGGTACTTCATATACCGCTCGTAGACTTCCTCG

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173F2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. ulcerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)

M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS
M. KMS
M. MCS
110 120 130 140 150 160 170 130 190 200
| | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) GATTGCAGCGCGATGGCCTGGCCCTTGTTGGCCTGCAACGCCGCGGACCAGAGGTCGAGGGTTTTCGCATAGTGCGGCTGCAACGATTGAACTCTGGTGA

M. tuberculosis (H3TRE) . e e e e
M. tuberculosis (KZN 1435) L e s
M. tuberculosis (CDC 1551) . . . . . . . . . . ... .. P
M. bovis (AF2122/97) e
M. bovis BCG (T173P2) . . . e
M. bovis BCG (172) . e

M. leprae (Br4923) .C..G.TG. .. .. c T.TT......... T.C GTCTG c .C.A c........ G G..... TA. ... .. G. C G.TC.GT

M. leprae (TN) .C..G.TG. .. .. c T.TT......... T.C GTCTG c .C.A c........ G G..... TA. ... .. G C G.TC.GT

M. ulcerans (Agy99) LCLLATOTTL L c.T ACGAA . T.C G. T.A.C C. Al G. .GCGC.GA. . C
M. marinum (M) LCLLACLTL L c.T CG.CG T GG. . TTG c c..... c..... cc.G G.. ... G C..GCGG.GC. .C
M. avium (104) LCL.GL T C.T.GCG.CGC...C G...G c GT c..... GCGG G........ GC G..ccC c C.GCTGC
M. paratuberculosis (K10) .C..G. T Al C.T.GCG.CGC...C G...G .C. .GT c..... GCGG G........ GC G..CC..C..C.GCTGC
M. intracellulare (13950) .C. C............ CT...... G .T. G G .CL T. ..., c..... G............. G C..6.7TG6.G.C.C
M. smegmatis (MC2 155) .C..G.TTCGC.CA. _A.C.T.G.G..G. . .AT.CG.G G .C. c.T Cc C GCGG G. . A AT G C CCTG.GTTCC
M. kansasii (12478) LCL.GL T c.T .G..GC. . T .C. C.A c..... cCG G. . A.. A .TC. GT c GCGC.GC c
M. abscessus (19977) LCL A C. AAL L T.C.T CA.GA GC GATT T..C. CA c...... CGG G..... G....... G G TGA.GA

M. gilvum (PYR-GCK) .C..G. T G.CAT CGACG. .A. .C. .. .. AT..C.C..... TC.G T GCGG G...... A..C G GC G.TG.G. T

M. parascrofulaceum (BAA-614) LCL.G.TG. . ... CCG.GCGA. . ... .. CG.G .G..Cc.C. CGTC c..... cc G...... Al GG A..G..C.G. c
M. vanbaalenii (PYR-1) .C..G.T. ... CA..G.C.T .C.CGTTTGC. ... ... GT...C..... TA C T C G..G...... TCGC .G.CGC CT.G.G.....
M. JLS LCL.GLTT L C.T.GCG.CGT....C..G...G. .CL T...... C c..... G............. GT C C..G.GC.AC
M. KMS LCL.G.TTL C.T.GCG.CGT....C..G...G. B T...... C c..... G............. GT C C..G.GC.AC
M. MCS LCL.GLTT L C.T.GCG.CGT....C..G .G. .CLL T...... Cc c..... G............. GT C C..G.GC.AC



10.b/ Protein sequence alignment of afpB gene coding ATP synthase subunit A in Mycobacterium genome (locus tag Rv1304 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

10 2 0 w0 50 60 70 20 £l 100
| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) TCACTTCTGGCAGGTGAACTGGTTGACGTCGATGTATCCGATGCGAAACATCTCGGCGCAGCCGGTGAGGTACTTCATATACCGCTCGTAGACTTCCTCG

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. vicerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)

M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS
M. KMS
M. MCS
110 120 130 140 150 160 170 130 120 200
| | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) GATTGCAGCGCGATGGCCTGGCCCTTGTTGGCCTGCAACGCCGCGGACCAGAGGTCGAGGGTTTTCGCATAGTGCGGCTGCAACGATTGAACTCTGGTGA

M. tuberculosis (H3TRE) . . e e e e e
M. tuberculosis (KZN 1435) . L e e s
M. tuberculosis (COC 1551) . . . . . . .. . ... ... P
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173F2)
M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923) .C..G. G.TC.GT

M. leprae (TN) .C..G. G.TC.GT

M. vicerans (Agy99) .C. . A. GCGC.GA. . C
M. marinum (M) .C. AL GCGG.GC. . C
M. avium (104) .C..G. c C.GCTGC
M. paratuberculosis (K10) .C..G. .C. C..C.GCTGC
M. intracellulare (13950) .C..L. .C G.TG.G.C.C
M. smegmatis (MC2 155) .C..G. .C. CCTG.GTTCC
M. kansasii (12478) .C..G. .C. GCGC.GC c
M. abscessus (19977) .C. . AL .C. TGA.GA

M. gilvum (PYR-GCK) .C..G. . .C G.TG.G. T

M. parascrofulaceum (BAA-614) .C..G. .G...G..C.C. G..C.G. Cc
M. vanbaalenii (PYR-1) LCL.G.T. ... CA..G.C.T...C.CGTTTGC. .. .... GT...C..... TA..C T..C..G..G...... TCGC .G.CGC CT.G.G.....
M. JLS LCL.GLTT ..o C.T.GCG.CGT....C..G...G. .CLo L T...... c c..... G. .. ... GT..C C..G.GC.AC
M. KMS LCL.GLTT .. C.T.GCG.CGT....C..G...G. .CLo L T...... c c..... G. .. ... GT..C C..G.GC.AC
M. MCS LCL.GLTT ..o C.T.GCG.CGT....C..G .G. .CLo L T...... c c..... G. . ... GT..C C..G.GC.AC



10.c/ Protein sequence alignment of afzpB gene coding ATP synthase subunit A in Mycobacterium genome (locus tag Rv1304 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

610 620 630 640 650 650 670 630 620 700
| | | | | | | | | | | | | | | | | | |

M. tuberculosis (H37Rv) TGACGTCGTATTTTTCCACCGCGCGCATCATGGTGGCGCCCCAGCCGCAGCCGACGTCCAACAGTGTCATGCCCGGCTGCAATCCGAGTTTGCCCAGCGE

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)

M. tuberculosis (CDC 1551)

M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. ulcerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)

M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)

M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)

M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS

M. KMS

M. MCS

710 720 730 740 70 760 770 730 790 800

M. tuberculosis (H37Rv)

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173F2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. vicerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS

M. KMS

M. MCS




10.d/ Protein sequence alignment of afpB gene coding ATP synthase subunit A in Mycobacterium genome (locus tag Rv1304 in genome of

M. tuberculosis H37Rv).

810 820 830 840 850 0
| | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) AAGTCGTCGGACAGGTCGTAGTGCGCCTGCACGTTGGCGAAGTGCGGCTTCAGCTCGTCGGGCAT
M. tuberculosis (H3TRE) . . e e e e
M. tuberculosis (KZN 1435) . . . L e e e e
M. tuberculosis (CDC 1551) . . . o e e e e e
M. bovis (AF2122/97) e
M. bovis BCG (T173P2) . . e
M. bovis BCG (172) e
M. leprae (Br4923) .. ... ... A T........ A G T T..... TCTA. .A. .. ... G...... GCA A
M. leprae (TN) .. ... ... AT L. A..G..T..T..... TCTA. .A. .. ... G...... GCA A
M. vlcerans (Agy99) VAL L T.... ... AL T....CAT. ... AC.. ... GCT A.GT.T c...
M. marinum (M) VAL L T.. ... .. AL P T..... T.T..C..
M. avium (104) B T..G....C.T....A. ... .. T.G. . AG.T.A...CATC
M. paratuberculosis (K10) B T..G....C.T.... A ... .. T.G. . AG.T.A. CATC
M. intracellulare (13950) . . . . .. .. c DAL L L T eI
M. smegmatis (MC2 155) . . . . .. .. C. ... ... A.A..T..G..C.C.T....... T T.GT TTC. .. .. TG
M. kansasii (12478) ... ... ... AA L L L c.T AL G...... GTC.A.C
M. abscessus (19977) . .. .. AL G..... T cCC.A C.TT..AG. T.TTGACAT - - -
M. gilvum (PYR-GCK) . .. ... .. T Al AL A G CAT .. ... .. ... G A..CG.A. AGCC
M. parascrofulaceum (BAA-614) . . . . . AL AL G..T........ TC. AL G.G .GCA A AL .
M. vanbaalenii (PYR-1) . . . . . . A AL G LCTT. ... A G...A..CG.T.AGCC
M. JLS B« C.T............... T...... c GTC
M. KMS L LG G C.T.... ... ... ... T...... c GTC
M. MCS L GG C.T.... .. ... ... T...... c GTC



11.a/ Protein sequence alignment of cmaAl gene coding cyclopropane mycolic acid synthase in Mycobacterium genome (locus tag Rv3392c in

genome of M. tuberculosis H37Rv).

10 2 ) 0 0 ] 70 20 £l 100

| | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
M. tuberculosis (H37Rv) MPDELKPHFANVQAHYDLSDDFFRLFLDPTQTYSCAYFERDDMTLQEAQIAKIDLALGKLGLAQPGMTLLDVGCGWGATMMRAVEKYDVNVVGLTLSKNQA
M. tuberculosis (H37Ra)
M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)
M. bovis BCG (1173P2)
M. bovis BCG (172)
M. leprae (Br4923)
M. leprae (TN)
M. ulcerans (Agy99)
M. marinum (M)
M. avium (104)
M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155) Q.GK.Q.
M. kansasii (12478) LAGQ LT
M. abscessus (19977) -MSK.T.K
M. gilvum (PYR-GCK) GSAD.Q.
M. parascrofulaceum (BAA-614) . SVQ. T.
M. vanbaalenii (PYR-1) GSAD.Q.
M. JLS D..

M. KMS D

M. MCS D

110 120 130 140 150 160 170 130 120 200

M. tuberculosis (H37Rv)

M. tuberculosis (H37Ra)

M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923) A.. KTFDELDTP. VRPTF.DARA. .MTLTHEIVH.TQ. . .LA. ..
M. leprae (TN) A.. KTFDELDTP. ... E. . K. . VRPTF.DARA. _MTLTHEIVH.TQ. . .LA. ..
M. ulcerans (Agy99) A.. . KSFDQLDTA. ...D..TL LS TMPQMV.N. . LTLWL....... Q....
M. marinum (M) A.. . KSFDQLDTA. ...D.. T LS TFQQATD. .M. LT.El. .. 1........
M. avium (104) A...RPLD.HPSP . IKPSDE.FA. .. .. ITM.KL. .M. .. MD. ..
M. paratuberculosis (K10) A...RRLD.HPSP .. ..D. . IKPSDE.FA. .. .. ITM.KL. .M. .. MD. ..
M. intracellulare (13950) E..ER.1.Q.KSP. _A.l..Q. .. ..D...D. T.MV. . M. Lo
M. smegmatis (MC2 155) A. ERRFSE.SSP. . . .DLoo l...HAQ.L.V.LT.EM. . IR..... ...
M. kansasii (12478) A.. KTFDELDSP. . . . SYQM. Lo AL D TMQQMVDA. . . LTLWL....... Q....
M. abscessus (19977) AY NT.LDSAGSS. VSH. .D.WKRM. | . LLMSRV. . 1Y. . .G. ...
M. gilvum (PYR-GCK) A.. . KVLDEHDSP. .. VKPSDE.FA. . K. .LTM.KLK.F...MD. ..
M. parascrofulaceum (BAA-614) E. . .KTFDEMDTP. VRPSF.DARA. .MKLTHEIVH.SQ. .L.. ..
M. vanbaalenii (PYR-1) A.. . KRLDAHGSG . . IKPTDE.FAD..  KLTMSIV..S.. . MD. ..
M. JLS A...SRF.ADQSP...SIl..Q......Q. ... ... ... .......... ... AN V. . .D.. ... D.MA. . . M.L..Q....VR.......
M. KMS A...SRF.ADQSP...SIl..Q......Q. ... ... ... ... ... AN .. V. . D... ... ..., D.MA. . . M.L..Q....VR.......
M. MCS A...SRF.ADQSP...Sl..Q......Q. ... ... ... ... ... ... ... AN V. D, ... D.MA.. . M.L..Q....VR.... ...




11.b/ Protein sequence alignment of cmaAl gene coding cyclopropane mycolic acid synthase in Mycobacterium genome (locus tag Rv3392c¢ in

genome of M. tuberculosis H37Rv).

M. tuberculosis (H37Rv)

M. tuberculosis (H37Ra)
M. tuberculosis (KZN 1435)
M. tuberculosis (CDC 1551)
M. bovis (AF2122/97)

M. bovis BCG (1173P2)

M. bovis BCG (172)

M. leprae (Br4923)

M. leprae (TN)

M. vicerans (Agy99)

M. marinum (M)

M. avium (104)

M. paratuberculosis (K10)
M. intracellulare (13950)

M. smegmatis (MC2 155)
M. kansasii (12478)

M. abscessus (19977)

M. gilvum (PYR-GCK)

M. parascrofulaceum (BAA-614)
M. vanbaalenii (PYR-1)

M. JLS

M. KMS

M. MCS

20

240

270
| | | | |

250 20 230

| | | | | | | |
PGGRLPS IPMVQECASANGFTVTRVAQSLQPHYAKTLDLWSAALQANKGQA IALQSEEVYERYMKYLTGCAEMFRIGY IDVNQFTCQK

................................................. Do
W, .TV.T.E.H.T.A. _KF. .1 L......... A.R.E . NK oo D.......... KL..D..T..D...LE
W, .TV.T.E.H.T.A. KF. . 1. L......... A.R.E...NK B D.......... KL..D..T..D...LE
.HP.T.E..E.QSVKP L..RH L......... AE EVR.DE Kl..D....... R..... SKL.QE..V...... L

........ EK.ADHS . KA. .. L. .R........R....._AQ RRDE EV.................DG.. V... . .....LE.
D QAKG. |.H.QRA. .G. Q.. .A.R RO .TLAL R.RRDE oo D.......... DL. . E..T.. A. LT.
D QAKG. |.H.QRA. .G.Q.. . A.R....R...T. A. R.RRDE B D.......... DL. . E..T..A. .. LT.

AAAAAAAAAAAAA R.T......8.1............1l.A ... . H.E.... V.. ... ............DA. . V.. V.. . ... LE.

..... TVD. . IDH.TRAS. .LE.R. L...R. M.A. ESHHDD.VRI1..Q .D. H.. ... .NA. . V.. . ......LA.

HP.T.E..G.QSAKA...L..R. RL. R..... AE . HQDE. . . 1. .. ... ............ KL..D......... L..

....... V... DKH.ALA. .HI. .HH.......R...C.ATN. A HEDE..SV..Q D1 .. ... .G. . E.W... V. .E.
.M. . KVDD.EKH.TKAS . K.N.I.P.RL. R..QI.A.S.ESRRDD. .. I...... D........... L.TE. . T..C...LA.
.W. . TPQT.G.Y.VTA EL.. . H...L R ET.A. . .E..RAE. .. 1..Q. D.......... KL..Q..T..D...LE
.D. . KPTT.A_.H.TKA RL..E.R.RE....... | .AD. .RKREDD.V.I..R.D.D. ... ... ... DL..D..T.IC...LE

AAAAAAAAAA E.R.A.G .S......... ... .1 A _ ERRDE...I......D..........D...V.. ... ......LE

,,,,,,,,,,, E.R.A.G .S.............. 1. .A _ E.RRDE...I......D..........D...V.. ... ... .. LE

........... E.R.A.G .S, ... ... ... ... 0. .A _ E.RRDE...l......D..........D...V.........LE



