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Table S1. Phage host range.
	Number
	Bacteria
	vB_KpnP_XY3
	vB_KpnP_XY4

	1
	Kpn 31104
	－
	－

	2
	Kpn 31006
	－
	－

	3
	Kpn 32208
	－
	－

	4
	Kpn 30910
	－
	－

	5
	Kpn 33014
	－
	－

	6
	Kpn 32211
	－
	－

	7
	Kpn 32306
	－
	－

	8
	Kpn 31407
	－
	－

	9
	Kpn 32416
	++
	+

	10
	Kpn 32104
	－
	－

	11
	Kpn 31511
	+
	+

	12
	Kpn 32008
	－
	－

	13
	Kpn 32007
	－
	－

	14
	Kpn 31911
	－
	－

	15
	Kpn 32908
	－
	－

	16
	Kpn 12809
	－
	－

	17
	Kpn 32212
	－
	－

	18
	Kpn 12112
	－
	－

	19
	Kpn 30611
	－
	－

	20
	Kpn 22607
	－
	－

	21
	Kpn 31910
	－
	－

	22
	Kpn 31711
	－
	－

	23
	Kpn 22706
	－
	－

	24
	Kpn 31109
	+
	++

	25
	Kpn 21451
	－
	－

	26
	Kpn 20236
	－
	－

	27
	Aba 33014
	－
	－

	28
	Aba 22924
	－
	－

	29
	Aba 32507
	－
	－

	30
	Aba 32113
	－
	－

	31
	Aba 31606
	－
	－

	32
	Aba 30908
	－
	－

	33
	Aba 32610
	－
	－

	34
	Aba 31308
	－
	－

	35
	Aba 30823
	－
	－

	36
	Aba 33610
	－
	－

	37
	Aba 31502
	－
	－

	38
	Aba 32914
	－
	－

	39
	Aba 30910
	－
	－

	40
	Aba 31304
	－
	－

	41
	Aba 31910
	－
	－

	42
	Sau 21128
	－
	－

	43
	Sau 21439
	－
	－

	44
	Sau 21503
	－
	－

	45
	Sau 32606
	－
	－

	46
	Sau 32401
	－
	－

	47
	Sau 32412
	－
	－

	48
	Sau 32732
	－
	－

	49
	Sau 12721
	－
	－

	50
	Sau 30424
	－
	－

	51
	Sau 30425
	－
	－

	52
	Sau 21340
	－
	－

	53
	Sau 31020
	－
	－

	54
	Sau 21101
	－
	－

	55
	Sau 22148
	－
	－

	56
	Sau 11022
	－
	－

	57
	Sau 31006
	－
	－

	58
	Sau 11321
	－
	－

	59
	Sau 31324
	－
	－

	60
	Sau 21440
	－
	－

	61
	Sau 31026
	－
	－

	62
	Sau 21102
	－
	－

	63
	Sau 22149
	－
	－

	64
	Sau 11023
	－
	－

	65
	Sau 41101
	－
	－

	66
	Sau 30732
	－
	－



Table S2. The primer sequences of PCR in this study.
	Gene
	Forward primer (5′ → 3′)
	Reverse primer (5′ → 3′)

	m-Il-6
	TTCCATCCAGTTGCCTTCTT
	CAGAATTGCCATTGCACAAC

	m-Tnf-α
	ATGAGCACAGAAAGCATGATC
	TACAGGCTTGTCACTCGAATT

	m-Il-1β
	CCTCAAAGGAAAGAATCTATACCT
	CTTGGGATCCACACTCTCC

	mGAPDH
	CCTCGTCCCGTAGACAAAATG
	TGAGGTCAATGAAGGGGTCGT

	16sRNA
	AGAGTTTGATCCTGGCTCAG
	GGTTACCTTGTTACGACTT

	KP-Khe
	ATGAAACGACCTGATTGCATTCGC
	TTACTTTTTCCGCGGCTTACCGTC

	K1
	GGTGCTCTTTACATCATTGC
	GCAATGGCCATTTGCGTTAG

	K2
	GACCCGATATTCATACTTGACA
	CCTGAAGTAAAATCGTAAATAGAT

	K3
	TAGGCAATTGACTTTAGGTG
	AGTGAATCAGCCTTCACCT

	K5
	TGGTAGTGATGCTCGCGA
	CCTGAACCCACCCCAATC

	K20
	CGGTGCTACAGTGCATCATT
	GTTATACGATGCTCAGTCGC

	K54
	CATTAGCTCAGTGGTTGGCT
	GCTTGACAAACACCATAGCAG

	K57
	CTCAGGGCTAGAAGTGTCAT
	CACTAACCCAGAAAGTCGAG

	ampC
	TTCTATCAAMACTGGCARCC
	CCYTTTTATGTACCCAYGA

	blaTEM
	CATTTCCGTGTCGCCCTTATTC
	CGTTCATCCATAGTTGCCTGAC

	blaSHV
	AGCCGCTTGAGCAAATTAAAC
	ATCCCGCAGATAAATCACCAC

	blaKPC
	CGTCTAGTTCTGCTGTCTTG
	CTTGTCATCCTTGTTAGGCG

	tetB
	TTGGTTAGGGGCAAGTTTTG
	GTAATGGGCCAATAACACCG

	cmlA
	GAAAAGAGTACTCAACCAAATA
	AGTAACGGTACTTAAATTGTTTAC

	cat1
	AGTTGCTCAATGTACCTATAACC
	TTGTAATTCATTAAGCATTCTGCC

	phoQ
	ATACCCACAGGACGTCATCA
	CAGGTGTCTGACAGGGATTA

	pmrB
	ACCTACGCGAAAAGATTGGC
	GATGAGGATAGCGCCCATGC

	mcr-1
	AGTCCGTTTGTTCTTGTGGC
	AGATCCTTGGTCTCGGCTTG

	rmpA
	ACTGGGCTACCTCTGCTTCA
	CTTGCATGAGCCATCTTTCA

	allS
	CCGAAACATTACGCACCTTT
	ATCACGAAGAGCCAGGTCAC

	kfuBC
	GAAGTGACGCTGTTTCTGGC
	TTTCGTGTGGCCAGTGACTC

	ybtA
	ATGACGGAGTCACCGCAAAC
	TTACATCACGCGTTTAAAGG

	iucA-1
	AATCAATGGCTATTCCCGCTG 
	CGCTTCACTTCTTTCACTGACAGG

	iroNB
	GGCTACTGATACTTGACTATTC
	CAGGATACAATAGCCCATAG

	fimH
	TGCTGCTGGGCTGGTCGATG
	GGGAGGGTGACGGTGACATC

	ureA
	GCTGACTTAAGAGAACGTTATG
	GATCATGGCGCTACCTCA

	uge
	TCTTCACGCCTTCCTTCACT
	GATCATCCGGTCTCCCTGTA

	wabG
	ACCATCGGCCATTTGATAGA
	CGGACTGGCAGATCCATATC

	wcaG
	GGTTGGKTCAGCAATCGTA
	ACTATTCCGCCAACTTTTGC



[bookmark: OLE_LINK69]Fig. S1 Bioinformatics prediction of the lysing enzyme of phage vB_KpnP_XY3. 
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Fig. S1 Bioinformatics prediction of the phage vB_KpnP_XY3. (A) Functional prediction of the tail filament protein of phage vB_KpnP_XY3. (B) Prediction of the physicochemical properties of phage lysing enzymes. (C) Prediction of the primary structure of phage lysing enzymes. (D) Prediction of the secondary structure of phage lysing enzymes. (The gene sequence: ATGAAATTATCTCAAAAGGGCATTGAACTAATTAAACAATTCGAGGGTTACAGCTCGAAGGCATATCCAGACCCAGCTACTGGCGGAGCGCCTTGGACTATCGGTTACGGCACTACCGTCTATCCATCTGGAGAAAAGGTTGCAAAAGGCGACACGGTAACTCCAAATCATGCTGAATACTGTCTTCGCAATGACGTAGCGAATTTGAAAGCGGCGTCTCGTCACTCATCACCGCCCCAACAACTCAGGGCCAGTTTGATGCAATGGTGTCGCTGGCCTATAACATCGGCCTTGGTAACTTTGGCAAATCAACTCTGCTGAAAAAGCATAACTCCCGCTGCTATACCTGCGCTGCCGACCAGTTCCGGGTATGGAATCGCGCTAATGGCAAGGTCATGAACGGACTGACCAAGCGCCGCGCAGCCGAACGTGAGGTATACATGTCA)

Fig. S2 Genotypic and phenotypic profiling of the KP strains Kpn32416 and Kpn31109.
[image: S3 拷贝]Fig. S2 Genotypic and phenotypic profiling of the KP strains Kpn32416 and Kpn31109. (A) Serotyping of the host bacterial strain Kpn32416. (B) Antibiotic resistance genes harbored by Kpn32416. (C) Virulence genes harbored by Kpn32416. (D) Serotyping of the host bacterial strain Kpn31109. (E) Antibiotic resistance genes harbored by Kpn31109. (F) Virulence genes harbored by Kpn31109. MD102 DNA Marker (100–1200 bp; key bands: 700 bp).

Fig. S3 Quantitative assessment of the pulmonary bacterial burden in K. pneumoniae Kpn32416-infected mice. 
[image: S4 拷贝]
Fig. S3 Quantitative assessment of the pulmonary bacterial burden in K. pneumoniae Kpn32416-infected mice. Comparative analysis between phage-treated and control groups across critical timepoints. (A) KP load in lung tissues quantified via the strain-specific genetic marker kp-khe (PCR amplification). MD102 DNA marker (100–1200 bp; key band highlighted at 700 bp). (B) Total bacterial burden assessed by universal 16S rRNA gene amplification. DL15000 DNA marker (250–15,000 bp; key band highlighted at 2500 bp).
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Protein Classification

lysozyme( domain architecture ID 10091405)

lysozyme, also called endolysin or muramidase, hydrolyzes (1->4)-beta-linkages between N-acetylmuramic acid and N-acetyl-D-glucosamine residues in a
peptidoglycan and between N-acetyl-D-glucosamine residues in chitodextrins; similar to Salmonella virus P22 endolysin
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