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Table S1. Regions of the bacterial genomes that share homology with APSE genomes. 
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Figure S1.  Protein identity matrix for predicted genes in modules 1-4 for each sequenced APSE 

haplotype.  Matrix identity tables were made for each predicted protein from amino acid 

alignments. Identities were color coded from low (green) to high identity (red).  Note that predicted 

gene products in module 1 (G, H, HP20, L, HP21) and most predicted gene products in module 

3 are present in only some haplotypes or a single haplotype (see Fig. 1 and main text) with grey 

backgrounds indicating that no identity comparison could be made. 
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APSE1 99,7 99,5 93,1 99,2 98,5 98,5 99 98 98 APSE1 100 98,7 97,9 97,9 97,4 97,4 98,3 91,4 91 APSE1 100 APSE1 100 79,1 100 100 100 79,1 79,1 77,7 77,7
APSE1 MI47 99,7 99,7 93,4 99,5 98,7 98,7 99,2 98,2 98,2 APSE1 MI47 100 98,7 97,9 97,9 97,4 97,4 98,3 91,4 91 APSE1 MI47 100 APSE1 MI47 100 79,1 100 100 100 79,1 79,1 77,7 77,7
APSE9 MI12 99,5 99,7 93,6 99,7 99 99 99,5 98,5 98,5 APSE9 MI12 98,7 98,7 97,4 97,4 97 97 97,9 90,6 90,1 APSE9 MI12 APSE9 MI12 79,1 79,1 79,1 79,1 79,1 100 100 97,1 97,1
APSE2 5AT 93,1 93,4 93,6 93,9 93,1 93,1 93,1 92,6 92,6 APSE2 5AT 97,9 97,9 97,4 100 99,6 99,6 99,6 91,4 91 APSE2 5AT APSE2 5AT 100 100 79,1 100 100 79,1 79,1 77,7 77,7
APSE2 NY26 99,2 99,5 99,7 93,9 98,7 98,7 99,2 98,2 98,2 APSE2 NY26 97,9 97,9 97,4 100 99,6 99,6 99,6 91,4 91 APSE2 NY26 APSE2 NY26 100 100 79,1 100 100 79,1 79,1 77,7 77,7
APSE8 5DH 98,5 98,7 99 93,1 98,7 100 98,5 98 98 APSE8 5DH 97,4 97,4 97 99,6 99,6 100 99,1 91,8 91,4 APSE8 5DH APSE8 5DH 100 100 79,1 100 100 79,1 79,1 77,7 77,7
APSE8 ZA17 98,5 98,7 99 93,1 98,7 100 98,5 98 98 APSE8 ZA17 97,4 97,4 97 99,6 99,6 100 99,1 91,8 91,4 APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 79,1 79,1 100 79,1 79,1 79,1 100 97,1 97,1
APSE3 AS3 99 99,2 99,5 93,1 99,2 98,5 98,5 98,5 98,5 APSE3 AS3 98,3 98,3 97,9 99,6 99,6 99,1 99,1 91,4 91 APSE3 AS3 APSE3 AS3 79,1 79,1 100 79,1 79,1 79,1 100 97,1 97,1
APSE10 MEAM1 98 98,2 98,5 92,6 98,2 98 98 98,5 100 APSE10 MEAM1 91,4 91,4 90,6 91,4 91,4 91,8 91,8 91,4 99,6 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 77,7 77,7 97,1 77,7 77,7 77,7 97,1 97,1 100
APSE10 MED 98 98,2 98,5 92,6 98,2 98 98 98,5 100 APSE10 MED 91 91 90,1 91 91 91,4 91,4 91 99,6 APSE10 MED APSE10 MED 77,7 77,7 97,1 77,7 77,7 77,7 97,1 97,1 100

APSE1 99,2 97,6 96,9 96,9 98,4 98,4 99,2 97,6 97,6 APSE1 100 98,9 100 100 97,9 97,9 97,9 93,5 93,5 APSE1 100 APSE1 99,6 98,5 98,3 98,3 99,6 97,9 98,5 93,2 93,2
APSE1 MI47 99,2 98,4 97,6 97,6 99,2 99,2 100 98,4 98,4 APSE1 MI47 100 98,9 100 100 97,9 97,9 97,9 93,5 93,5 APSE1 MI47 100 APSE1 MI47 99,6 98,9 98,7 98,7 100 98,3 98,9 93,6 93,6
APSE9 MI12 97,6 98,4 96,1 96,1 97,6 97,6 98,4 96,9 96,9 APSE9 MI12 98,9 98,9 98,9 98,9 98,9 98,9 96,8 93,5 93,5 APSE9 MI12 APSE9 MI12 98,5 98,9 99,8 99,8 98,9 98,9 100 94,3 94,3
APSE2 5AT 96,9 97,6 96,1 100 98,4 98,4 97,6 96,1 96,1 APSE2 5AT 100 100 98,9 100 97,9 97,9 97,9 93,5 93,5 APSE2 5AT APSE2 5AT 98,3 98,7 99,8 100 98,7 98,7 99,8 94 94
APSE2 NY26 96,9 97,6 96,1 100 98,4 98,4 97,6 96,1 96,1 APSE2 NY26 100 100 98,9 100 97,9 97,9 97,9 93,5 93,5 APSE2 NY26 APSE2 NY26 98,3 98,7 99,8 100 98,7 98,7 99,8 94 94
APSE8 5DH 98,4 99,2 97,6 98,4 98,4 100 99,2 97,6 97,6 APSE8 5DH 97,9 97,9 98,9 97,9 97,9 100 95,8 92,2 92,2 APSE8 5DH APSE8 5DH 99,6 100 98,9 98,7 98,7 98,3 98,9 93,6 93,6
APSE8 ZA17 98,4 99,2 97,6 98,4 98,4 100 99,2 97,6 97,6 APSE8 ZA17 97,9 97,9 98,9 97,9 97,9 100 95,8 92,2 92,2 APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 97,9 98,3 98,9 98,7 98,7 98,3 98,9 94 94
APSE3 AS3 99,2 100 98,4 97,6 97,6 99,2 99,2 98,4 98,4 APSE3 AS3 97,9 97,9 96,8 97,9 97,9 95,8 95,8 93,5 93,5 APSE3 AS3 APSE3 AS3 98,5 98,9 100 99,8 99,8 98,9 98,9 94,3 94,3
APSE10 MEAM1 97,6 98,4 96,9 96,1 96,1 97,6 97,6 98,4 100 APSE10 MEAM1 93,5 93,5 93,5 93,5 93,5 92,2 92,2 93,5 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 93,2 93,6 94,3 94 94 93,6 94 94,3 100
APSE10 MED 97,6 98,4 96,9 96,1 96,1 97,6 97,6 98,4 100 APSE10 MED 93,5 93,5 93,5 93,5 93,5 92,2 92,2 93,5 100 APSE10 MED APSE10 MED 93,2 93,6 94,3 94 94 93,6 94 94,3 100

APSE1 100 96,7 95,9 75,3 98,9 98,9 99,8 93,1 93,1 APSE1 100 98,1 97,6 97,6 98,1 98,1 96,8 92,3 92,3 APSE1 100 APSE1 100 99,4 99,3 99,3 100 98,9 99,4 92,1 92
APSE1 MI47 100 96,7 95,9 75,3 98,9 98,9 99,8 93,1 93,1 APSE1 MI47 100 98,1 97,6 97,6 98,1 98,1 96,8 92,3 92,3 APSE1 MI47 100 APSE1 MI47 100 99,4 99,3 99,3 100 98,9 99,4 92,1 92
APSE9 MI12 96,7 96,7 98,3 77,4 97 97 97 92,6 92,6 APSE9 MI12 98,1 98,1 97,9 97,9 97,9 97,9 96,8 92,6 92,6 APSE9 MI12 APSE9 MI12 99,4 99,4 99,3 99,3 99,4 99,2 99,4 92,5 92,4
APSE2 5AT 95,9 95,9 98,3 78,7 96,5 96,5 95,7 93,1 93,1 APSE2 5AT 97,6 97,6 97,9 100 97,3 97,3 96 92,3 92,3 APSE2 5AT APSE2 5AT 99,3 99,3 99,3 100 99,3 99 99,3 92,4 92,2
APSE2 NY26 75,3 75,3 77,4 78,7 75,3 75,3 75,3 72 72 APSE2 NY26 97,6 97,6 97,9 100 97,3 97,3 96 92,3 92,3 APSE2 NY26 APSE2 NY26 99,3 99,3 99,3 100 99,3 99 99,3 92,4 92,2
APSE8 5DH 98,9 98,9 97 96,5 75,3 100 98,7 93,7 93,7 APSE8 5DH 98,1 98,1 97,9 97,3 97,3 100 97,1 92,6 92,6 APSE8 5DH APSE8 5DH 100 100 99,4 99,3 99,3 98,9 99,4 92,1 92
APSE8 ZA17 98,9 98,9 97 96,5 75,3 100 98,7 93,7 93,7 APSE8 ZA17 98,1 98,1 97,9 97,3 97,3 100 97,1 92,6 92,6 APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 98,9 98,9 99,2 99 99 98,9 98,9 92,5 92,4
APSE3 AS3 99,8 99,8 97 95,7 75,3 98,7 98,7 93,3 93,3 APSE3 AS3 96,8 96,8 96,8 96 96 97,1 97,1 91,3 91,3 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,4 99,4 99,4 99,3 99,3 99,4 98,9 92,1 92
APSE10 MEAM1 93,1 93,1 92,6 93,1 72 93,7 93,7 93,3 100 APSE10 MEAM1 92,3 92,3 92,6 92,3 92,3 92,6 92,6 91,3 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 92,1 92,1 92,5 92,4 92,4 92,1 92,5 92,1 99,9
APSE10 MED 93,1 93,1 92,6 93,1 72 93,7 93,7 93,3 100 APSE10 MED 92,3 92,3 92,6 92,3 92,3 92,6 92,6 91,3 100 APSE10 MED APSE10 MED 92 92 92,4 92,2 92,2 92 92,4 92 99,9

APSE1 100 98,8 97,2 97,2 79,9 79,9 88,8 13,8 13,8 p APSE1 100 100 93,2 93,2 87,2 87,2 41,9 34,2 35,4 APSE1 100 APSE1 100 100 100 93,6 100 99,7 100 93,3 93,3
APSE1 MI47 100 98,8 97,2 97,2 79,9 79,9 88,8 13,8 13,8 p APSE1 MI47 100 100 93,2 93,2 87,2 87,2 41,9 34,2 35,4 APSE1 MI47 100 APSE1 MI47 100 100 100 93,6 100 99,7 100 93,3 93,3
APSE9 MI12 98,8 98,8 97,2 97,2 79,9 79,9 88,4 13,8 13,8 p APSE9 MI12 100 100 93,2 93,2 87,2 87,2 41,9 34,2 35,4 APSE9 MI12 APSE9 MI12 100 100 100 93,6 100 99,7 100 93,3 93,3
APSE2 5AT 97,2 97,2 97,2 100 78,3 78,3 86,7 13,4 13,4 p APSE2 5AT 93,2 93,2 93,2 100 88,5 88,5 44,6 36,7 38 APSE2 5AT APSE2 5AT 100 100 100 93,6 100 99,7 100 93,3 93,3
APSE2 NY26 97,2 97,2 97,2 100 78,3 78,3 86,7 13,4 13,4 p APSE2 NY26 93,2 93,2 93,2 100 88,5 88,5 44,6 36,7 38 APSE2 NY26 APSE2 NY26 93,6 93,6 93,6 93,6 93,6 93,3 93,6 87,6 87,6
APSE8 5DH 79,9 79,9 79,9 78,3 78,3 100 75,5 15,6 15,6 APSE8 5DH 87,2 87,2 87,2 88,5 88,5 100 41,5 38 39,2 APSE8 5DH APSE8 5DH 100 100 100 100 93,6 99,7 100 93,3 93,3
APSE8 ZA17 79,9 79,9 79,9 78,3 78,3 100 75,5 15,6 15,6 APSE8 ZA17 87,2 87,2 87,2 88,5 88,5 100 41,5 38 39,2 APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 99,7 99,7 99,7 99,7 93,3 99,7 99,7 93 93
APSE3 AS3 88,8 88,8 88,4 86,7 86,7 75,5 75,5 14,1 14,1 p APSE3 AS3 41,9 41,9 41,9 44,6 44,6 41,5 41,5 43,6 42,3 APSE3 AS3 APSE3 AS3 100 100 100 100 93,6 100 99,7 93,3 93,3
APSE10 MEAM1 13,8 13,8 13,8 13,4 13,4 15,6 15,6 14,1 100 p APSE10 MEAM1 34,2 34,2 34,2 36,7 36,7 38 38 43,6 97,4 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 93,3 93,3 93,3 93,3 87,6 93,3 93 93,3 100
APSE10 MED 13,8 13,8 13,8 13,4 13,4 15,6 15,6 14,1 100 p APSE10 MED 35,4 35,4 35,4 38 38 39,2 39,2 42,3 97,4 APSE10 MED APSE10 MED 93,3 93,3 93,3 93,3 87,6 93,3 93 93,3 100

APSE1 100 11,7 74,6 74,6 76,9 76,9 80,8 53,9 53,9 APSE1 100 96 93,3 93,3 96 96 96,6 89,3 89,3 APSE1 100 92,6 64,5 64,5 64,5 64,5 88,4 88,4 APSE1 100 99,8 98,6 98,6 100 99,1 99,5 50,7 50,7
APSE1 MI47 100 11,7 74,6 74,6 76,9 76,9 80,8 53,9 53,9 APSE1 MI47 100 96 93,3 93,3 96 96 96,6 89,3 89,3 APSE1 MI47 100 92,6 64,5 64,5 64,5 64,5 88,4 88,4 APSE1 MI47 100 99,8 98,6 98,6 100 99,1 99,5 50,7 50,7
p APSE9 MI12 11,7 11,7 11,9 11,9 12,3 12,3 13,3 15,9 15,9 APSE9 MI12 96 96 94 94 94,6 94,6 95,3 90,6 90,6 APSE9 MI12 92,6 92,6 64,5 64,5 64,5 64,5 86,3 86,3 APSE9 MI12 99,8 99,8 98,8 98,8 99,8 99,3 99,8 50,7 50,7
APSE2 5AT 74,6 74,6 11,9 100 95 95 79,3 56,9 56,9 APSE2 5AT 93,3 93,3 94 100 94 94 93,3 85,9 85,9 APSE2 5AT 64,5 64,5 64,5 100 100 100 63,4 63,4 APSE2 5AT 98,6 98,6 98,8 100 98,6 99,5 98,6 50,7 50,7
APSE2 NY26 74,6 74,6 11,9 100 95 95 79,3 56,9 56,9 APSE2 NY26 93,3 93,3 94 100 94 94 93,3 85,9 85,9 APSE2 NY26 64,5 64,5 64,5 100 100 100 63,4 63,4 APSE2 NY26 98,6 98,6 98,8 100 98,6 99,5 98,6 50,7 50,7
APSE8 5DH 76,9 76,9 12,3 95 95 100 80,8 57,3 57,3 APSE8 5DH 96 96 94,6 94 94 100 95,3 89,3 89,3 APSE8 5DH 64,5 64,5 64,5 100 100 100 63,4 63,4 APSE8 5DH 100 100 99,8 98,6 98,6 99,1 99,5 50,7 50,7
APSE8 ZA17 76,9 76,9 12,3 95 95 100 80,8 57,3 57,3 APSE8 ZA17 96 96 94,6 94 94 100 95,3 89,3 89,3 APSE8 ZA17 64,5 64,5 64,5 100 100 100 63,4 63,4 APSE8 ZA17 99,1 99,1 99,3 99,5 99,5 99,1 99,1 50,7 50,7
APSE3 AS3 80,8 80,8 13,3 79,3 79,3 80,8 80,8 56,3 56,3 APSE3 AS3 96,6 96,6 95,3 93,3 93,3 95,3 95,3 88,6 88,6 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,5 99,5 99,8 98,6 98,6 99,5 99,1 50,7 50,7
APSE10 MEAM1 53,9 53,9 15,9 56,9 56,9 57,3 57,3 56,3 100 APSE10 MEAM1 89,3 89,3 90,6 85,9 85,9 89,3 89,3 88,6 100 APSE10 MEAM1 88,4 88,4 86,3 63,4 63,4 63,4 63,4 100 p APSE10 MEAM150,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 99,8
APSE10 MED 53,9 53,9 15,9 56,9 56,9 57,3 57,3 56,3 100 APSE10 MED 89,3 89,3 90,6 85,9 85,9 89,3 89,3 88,6 100 APSE10 MED 88,4 88,4 86,3 63,4 63,4 63,4 63,4 100 p APSE10 MED 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 50,7 99,8

APSE1 APSE1 100 92,5 36,9 36,9 35,2 35,6 34,6 84,4 84,4 APSE1 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 92,5 36,9 36,9 35,2 35,6 34,6 84,4 84,4 APSE1 MI47 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE9 MI12 98,5 98,5 98,5 98,5 50 50 APSE9 MI12 92,5 92,5 36,3 36,3 35,2 35,6 34,6 86,4 86,4 APSE9 MI12 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE2 5AT 98,5 100 100 100 50,6 50,6 APSE2 5AT 36,9 36,9 36,3 100 96,8 96,8 75,3 38,1 38,1 APSE2 5AT 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE2 NY26 98,5 100 100 100 50,6 50,6 APSE2 NY26 36,9 36,9 36,3 100 96,8 96,8 75,3 38,1 38,1 APSE2 NY26 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE8 5DH 98,5 100 100 100 50,6 50,6 APSE8 5DH 35,2 35,2 35,2 96,8 96,8 100 73,2 37,7 37,7 APSE8 5DH 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE8 ZA17 98,5 100 100 100 50,6 50,6 APSE8 ZA17 35,6 35,6 35,6 96,8 96,8 100 73,4 38,1 38,1 APSE8 ZA17 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
APSE3 AS3 APSE3 AS3 34,6 34,6 34,6 75,3 75,3 73,2 73,4 37 37 APSE3 AS3 100 100 100 100 100 100 100 90,6 90,6
p APSE10 MEAM1 50 50,6 50,6 50,6 50,6 100 APSE10 MEAM1 84,4 84,4 86,4 38,1 38,1 37,7 38,1 37 100 APSE10 MEAM1 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 100
p APSE10 MED 50 50,6 50,6 50,6 50,6 100 APSE10 MED 84,4 84,4 86,4 38,1 38,1 37,7 38,1 37 100 APSE10 MED 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 90,6 100

APSE1 APSE1 100 99,4 98,8 98,8 100 99,4 100 89,4 89,4
APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 99,4 98,8 98,8 100 99,4 100 89,4 89,4
APSE9 MI12 90,9 90,9 92,7 89,9 88,9 88,9 APSE9 MI12 99,4 99,4 98,1 98,1 99,4 98,8 99,4 88,8 88,8
APSE2 5AT 90,9 100 99 99,2 93,9 93,9 APSE2 5AT 98,8 98,8 98,1 100 98,8 98,1 98,8 90,7 90,7
APSE2 NY26 90,9 100 99 99,2 93,9 93,9 APSE2 NY26 98,8 98,8 98,1 100 98,8 98,1 98,8 90,7 90,7
APSE8 5DH 92,7 99 99 100 94,8 94,8 APSE8 5DH 100 100 99,4 98,8 98,8 99,4 100 89,4 89,4
APSE8 ZA17 89,9 99,2 99,2 100 92,9 92,9 APSE8 ZA17 99,4 99,4 98,8 98,1 98,1 99,4 99,4 90,1 90,1
APSE3 AS3 APSE3 AS3 100 100 99,4 98,8 98,8 100 99,4 89,4 89,4
APSE10 MEAM1 88,9 93,9 93,9 94,8 92,9 100 APSE10 MEAM1 89,4 89,4 88,8 90,7 90,7 89,4 90,1 89,4 100
APSE10 MED 88,9 93,9 93,9 94,8 92,9 100 APSE10 MED 89,4 89,4 88,8 90,7 90,7 89,4 90,1 89,4 100

APSE1 100 93,6 93,6 93,6 94,7 94,7 98,9 89,4 89,4 APSE1 100 100 95,8 95,8 100 98,9 100 91,7 91,9
APSE1 MI47 100 93,6 93,6 93,6 94,7 94,7 98,9 89,4 89,4 APSE1 MI47 100 100 95,8 95,8 100 98,9 100 91,7 91,9
APSE9 MI12 93,6 93,6 100 100 98,9 98,9 94,7 94,7 94,7 APSE9 MI12 100 100 95,8 95,8 100 98,9 100 91,7 91,9
APSE2 5AT 93,6 93,6 100 100 98,9 98,9 94,7 94,7 94,7 APSE2 5AT 95,8 95,8 95,8 100 95,8 96,4 95,8 90,9 91,1
APSE2 NY26 93,6 93,6 100 100 98,9 98,9 94,7 94,7 94,7 APSE2 NY26 95,8 95,8 95,8 100 95,8 96,4 95,8 90,9 91,1
APSE8 5DH 94,7 94,7 98,9 98,9 98,9 100 95,7 93,7 93,7 APSE8 5DH 100 100 100 95,8 95,8 98,9 100 91,7 91,9
APSE8 ZA17 94,7 94,7 98,9 98,9 98,9 100 95,7 93,7 93,7 APSE8 ZA17 98,9 98,9 98,9 96,4 96,4 98,9 98,9 91,1 91,3
APSE3 AS3 98,9 98,9 94,7 94,7 94,7 95,7 95,7 90,4 90,4 APSE3 AS3 100 100 100 95,8 95,8 100 98,9 91,7 91,9
APSE10 MEAM1 89,4 89,4 94,7 94,7 94,7 93,7 93,7 90,4 100 APSE10 MEAM1 91,7 91,7 91,7 90,9 90,9 91,7 91,1 91,7 99,8
APSE10 MED 89,4 89,4 94,7 94,7 94,7 93,7 93,7 90,4 100 APSE10 MED 91,9 91,9 91,9 91,1 91,1 91,9 91,3 91,9 99,8

APSE1 100 98,5 98,8 98,8 68,2 68,2 68,1 65,8 65,8 APSE1 APSE1 100 100 56,5 56,5 100 100 100 54,8 54,8
APSE1 MI47 100 98,5 98,8 98,8 68,2 68,2 68,1 65,8 65,8 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 100 56,5 56,5 100 100 100 54,8 54,8
APSE9 MI12 98,5 98,5 98,5 98,5 67,8 67,8 67,7 65,3 65,3 APSE9 MI12 APSE9 MI12 100 100 56,5 56,5 100 100 100 54,8 54,8
APSE2 5AT 98,8 98,8 98,5 100 67,8 67,8 67,7 65,2 65,2 APSE2 5AT 100 93,8 93,8 APSE2 5AT 56,5 56,5 56,5 100 56,5 56,5 56,5 85,3 85,3
APSE2 NY26 98,8 98,8 98,5 100 67,8 67,8 67,7 65,2 65,2 APSE2 NY26 100 93,8 93,8 APSE2 NY26 56,5 56,5 56,5 100 56,5 56,5 56,5 85,3 85,3
APSE8 5DH 68,2 68,2 67,8 67,8 67,8 100 99,9 42,8 42,8 APSE8 5DH 93,8 93,8 100 APSE8 5DH 100 100 100 56,5 56,5 100 100 54,8 54,8
APSE8 ZA17 68,2 68,2 67,8 67,8 67,8 100 99,9 42,8 42,8 APSE8 ZA17 93,8 93,8 100 APSE8 ZA17 100 100 100 56,5 56,5 100 100 54,8 54,8
APSE3 AS3 68,1 68,1 67,7 67,7 67,7 99,9 99,9 42,7 42,7 APSE3 AS3 APSE3 AS3 100 100 100 56,5 56,5 100 100 54,8 54,8
APSE10 MEAM1 65,8 65,8 65,3 65,2 65,2 42,8 42,8 42,7 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 54,8 54,8 54,8 85,3 85,3 54,8 54,8 54,8 100
APSE10 MED 65,8 65,8 65,3 65,2 65,2 42,8 42,8 42,7 100 APSE10 MED APSE10 MED 54,8 54,8 54,8 85,3 85,3 54,8 54,8 54,8 100

APSE1 APSE1 APSE1 100 100 93,6 93,6 96,2 96,2 100 92,3 92,3
APSE1 MI47 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 100 93,6 93,6 96,2 96,2 100 92,3 92,3
APSE9 MI12 APSE9 MI12 APSE9 MI12 100 100 93,6 93,6 96,2 96,2 100 92,3 92,3
APSE2 5AT APSE2 5AT 100 99,3 99,3 APSE2 5AT 93,6 93,6 93,6 100 97,4 97,4 93,6 94,9 94,9
APSE2 NY26 APSE2 NY26 100 99,3 99,3 APSE2 NY26 93,6 93,6 93,6 100 97,4 97,4 93,6 94,9 94,9
APSE8 5DH APSE8 5DH 99,3 99,3 100 APSE8 5DH 96,2 96,2 96,2 97,4 97,4 100 96,2 92,9 92,9
APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 99,3 99,3 100 APSE8 ZA17 96,2 96,2 96,2 97,4 97,4 100 96,2 92,9 92,9
APSE3 AS3 APSE3 AS3 APSE3 AS3 100 100 100 93,6 93,6 96,2 96,2 92,3 92,3
APSE10 MEAM1 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 92,3 92,3 92,3 94,9 94,9 92,9 92,9 92,3 100
APSE10 MED 100 APSE10 MED APSE10 MED 92,3 92,3 92,3 94,9 94,9 92,9 92,9 92,3 100

p APSE1 100 49,5 49,5 49,5 48,6 48,6 48,6 31,9 31,9 APSE1 APSE1 100 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 94,3 94,3
p APSE1 MI47 100 49,5 49,5 49,5 48,6 48,6 48,6 31,9 31,9 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 94,3 94,3
APSE9 MI12 49,5 49,5 97,3 97,3 98,2 98,2 97,3 29,9 29,9 APSE9 MI12 APSE9 MI12 99,5 99,5 99 99 100 100 100 93,8 93,8
APSE2 5AT 49,5 49,5 97,3 100 97,3 97,3 98,2 30,8 30,8 APSE2 5AT 56,3 76,2 76,2 APSE2 5AT 99,5 99,5 99 100 99 99 99 94,8 94,8
APSE2 NY26 49,5 49,5 97,3 100 97,3 97,3 98,2 30,8 30,8 p APSE2 NY26 56,3 53,2 53,2 APSE2 NY26 99,5 99,5 99 100 99 99 99 94,8 94,8
APSE8 5DH 48,6 48,6 98,2 97,3 97,3 100 97,3 29,9 29,9 APSE8 5DH 76,2 53,2 100 APSE8 5DH 99,5 99,5 100 99 99 100 100 93,8 93,8
APSE8 ZA17 48,6 48,6 98,2 97,3 97,3 100 97,3 29,9 29,9 APSE8 ZA17 76,2 53,2 100 APSE8 ZA17 99,5 99,5 100 99 99 100 100 93,8 93,8
APSE3 AS3 48,6 48,6 97,3 98,2 98,2 97,3 97,3 31,6 31,6 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,5 99,5 100 99 99 100 100 93,8 93,8
p APSE10 MEAM1 31,9 31,9 29,9 30,8 30,8 29,9 29,9 31,6 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 94,3 94,3 93,8 94,8 94,8 93,8 93,8 93,8 100
p APSE10 MED 31,9 31,9 29,9 30,8 30,8 29,9 29,9 31,6 100 APSE10 MED APSE10 MED 94,3 94,3 93,8 94,8 94,8 93,8 93,8 93,8 100

APSE1 APSE1 APSE1 100 99,4 99,4 99,4 99,6 99,6 99,4 94,4 94,4
APSE1 MI47 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 99,4 99,4 99,4 99,6 99,6 99,4 94,4 94,4
APSE9 MI12 APSE9 MI12 38,4 38,4 38,4 38,4 58,3 58,3 APSE9 MI12 99,4 99,4 100 100 99,8 99,8 100 95 95
APSE2 5AT APSE2 5AT 38,4 100 98,2 98,2 39 39 APSE2 5AT 99,4 99,4 100 100 99,8 99,8 100 95 95
APSE2 NY26 APSE2 NY26 38,4 100 98,2 98,2 39 39 APSE2 NY26 99,4 99,4 100 100 99,8 99,8 100 95 95
APSE8 5DH APSE8 5DH 38,4 98,2 98,2 100 39,3 39,3 APSE8 5DH 99,6 99,6 99,8 99,8 99,8 100 99,8 94,8 94,8
APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 38,4 98,2 98,2 100 39,3 39,3 APSE8 ZA17 99,6 99,6 99,8 99,8 99,8 100 99,8 94,8 94,8
APSE3 AS3 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,4 99,4 100 100 100 99,8 99,8 95 95
APSE10 MEAM1 100 APSE10 MEAM1 58,3 39 39 39,3 39,3 100 APSE10 MEAM1 94,4 94,4 95 95 95 94,8 94,8 95 100
APSE10 MED 100 APSE10 MED 58,3 39 39 39,3 39,3 100 APSE10 MED 94,4 94,4 95 95 95 94,8 94,8 95 100

APSE1 APSE1 APSE1 100 99,4 99,4 99,4 100 99,7 99,7 92,5 90,4
APSE1 MI47 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 99,4 99,4 99,4 100 99,7 99,7 92,5 90,4
APSE9 MI12 APSE9 MI12 APSE9 MI12 99,4 99,4 99,4 99,4 99,4 99,4 99,7 92,5 90,4
APSE2 5AT APSE2 5AT 100 98,8 98,8 APSE2 5AT 99,4 99,4 99,4 100 99,4 99,4 99,4 92,2 90,1
APSE2 NY26 APSE2 NY26 100 98,8 98,8 APSE2 NY26 99,4 99,4 99,4 100 99,4 99,4 99,4 92,2 90,1
APSE8 5DH APSE8 5DH 98,8 98,8 100 APSE8 5DH 100 100 99,4 99,4 99,4 99,7 99,7 92,5 90,4
APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 98,8 98,8 100 APSE8 ZA17 99,7 99,7 99,4 99,4 99,4 99,7 99,7 92,3 90,3
APSE3 AS3 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,7 99,7 99,7 99,4 99,4 99,7 99,7 92,2 90,1
APSE10 MEAM1 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 92,5 92,5 92,5 92,2 92,2 92,5 92,3 92,2 97,9
APSE10 MED 100 APSE10 MED APSE10 MED 90,4 90,4 90,4 90,1 90,1 90,4 90,3 90,1 97,9

APSE1 100 92,7 57,1 57,1 100 100 79,6 71,2 71,2 APSE1 APSE1 100 99,4 79,4 79,4 99,7 99,7 99,4 76,1 76,1
APSE1 MI47 100 92,7 57,1 57,1 100 100 79,6 71,2 71,2 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 99,4 79,4 79,4 99,7 99,7 99,4 76,1 76,1
APSE9 MI12 92,7 92,7 61,1 61,1 92,7 92,7 85 64,4 64,4 APSE9 MI12 APSE9 MI12 99,4 99,4 79,4 79,4 99,7 99,7 99,4 76,4 76,4
APSE2 5AT 57,1 57,1 61,1 100 57,1 57,1 65,5 71,5 71,5 APSE2 5AT 100 100 100 APSE2 5AT 79,4 79,4 79,4 100 79,7 79,7 79,4 58,2 58,2
APSE2 NY26 57,1 57,1 61,1 100 57,1 57,1 65,5 71,5 71,5 APSE2 NY26 100 100 100 APSE2 NY26 79,4 79,4 79,4 100 79,7 79,7 79,4 58,2 58,2
APSE8 5DH 100 100 92,7 57,1 57,1 100 79,6 71,2 71,2 APSE8 5DH 100 100 100 APSE8 5DH 99,7 99,7 99,7 79,7 79,7 100 99,7 76,4 76,4
APSE8 ZA17 100 100 92,7 57,1 57,1 100 79,6 71,2 71,2 APSE8 ZA17 100 100 100 APSE8 ZA17 99,7 99,7 99,7 79,7 79,7 100 99,7 76,4 76,4
APSE3 AS3 79,6 79,6 85 65,5 65,5 79,6 79,6 60,4 60,4 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,4 99,4 99,4 79,4 79,4 99,7 99,7 76,1 76,1
APSE10 MEAM1 71,2 71,2 64,4 71,5 71,5 71,2 71,2 60,4 100 APSE10 MEAM1 APSE10 MEAM1 76,1 76,1 76,4 58,2 58,2 76,4 76,4 76,1 100
APSE10 MED 71,2 71,2 64,4 71,5 71,5 71,2 71,2 60,4 100 APSE10 MED APSE10 MED 76,1 76,1 76,4 58,2 58,2 76,4 76,4 76,1 100

APSE1 98,9 91,5 97,8 97,8 91,1 91,1 96,7 65,2 65,2 APSE1 APSE1 100 100 71,5 71,5 99,3 99,3 99,3 93,4 92,7
APSE1 MI47 98,9 91,5 97,8 97,8 91,1 91,1 96,7 65,2 65,2 APSE1 MI47 APSE1 MI47 100 100 71,5 71,5 99,4 99,3 99,3 93,4 92,7
APSE9 MI12 91,5 91,5 91,5 91,5 89 89 89 63,8 63,8 APSE9 MI12 38,9 38,9 APSE9 MI12 100 100 71,5 71,5 99,4 99,3 99,3 93,4 92,7
APSE2 5AT 97,8 97,8 91,5 100 92,2 92,2 96,7 65,2 65,2 APSE2 5AT APSE2 5AT 71,5 71,5 71,5 100 70,7 70,7 70,9 64,9 64,2
APSE2 NY26 97,8 97,8 91,5 100 92,2 92,2 96,7 65,2 65,2 APSE2 NY26 APSE2 NY26 71,5 71,5 71,5 100 70,7 70,7 70,9 64,9 64,2
APSE8 5DH 91,1 91,1 89 92,2 92,2 100 94,4 63,8 63,8 APSE8 5DH APSE8 5DH 99,3 99,4 99,4 70,7 70,7 100 98,7 92,7 92
APSE8 ZA17 91,1 91,1 89 92,2 92,2 100 94,4 63,8 63,8 APSE8 ZA17 APSE8 ZA17 99,3 99,3 99,3 70,7 70,7 100 98,7 92,7 92
APSE3 AS3 96,7 96,7 89 96,7 96,7 94,4 94,4 63,8 63,8 APSE3 AS3 APSE3 AS3 99,3 99,3 99,3 70,9 70,9 98,7 98,7 92,7 92,1
APSE10 MEAM1 65,2 65,2 63,8 65,2 65,2 63,8 63,8 63,8 100 APSE10 MEAM1 38,9 100 APSE10 MEAM1 93,4 93,4 93,4 64,9 64,9 92,7 92,7 92,7 99,3
APSE10 MED 65,2 65,2 63,8 65,2 65,2 63,8 63,8 63,8 100 APSE10 MED 38,9 100 APSE10 MED 92,7 92,7 92,7 64,2 64,2 92 92 92,1 99,3

APSE1 100 36,3 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 89,7 89,7 APSE1
APSE1 MI47 100 36,3 99,5 99,5 99,5 99,5 99,5 89,7 89,7 APSE1 MI47
p APSE9 MI12 36,3 36,3 36,3 36,3 36,3 36,3 36,3 32,6 32,6 APSE9 MI12
APSE2 5AT 99,5 99,5 36,3 100 98,9 98,9 98,9 89,2 89,2 APSE2 5AT
APSE2 NY26 99,5 99,5 36,3 100 98,9 98,9 98,9 89,2 89,2 APSE2 NY26
APSE8 5DH 99,5 99,5 36,3 98,9 98,9 100 100 89,2 89,2 APSE8 5DH
APSE8 ZA17 99,5 99,5 36,3 98,9 98,9 100 100 89,2 89,2 APSE8 ZA17
APSE3 AS3 99,5 99,5 36,3 98,9 98,9 100 100 89,2 89,2 APSE3 AS3
APSE10 MEAM1 89,7 89,7 32,6 89,2 89,2 89,2 89,2 89,2 100 APSE10 MEAM1
APSE10 MED 89,7 89,7 32,6 89,2 89,2 89,2 89,2 89,2 100 APSE10 MED

APSE1 100 96,8 96,1 96,1 95,6 95,6 95,6 91 91 APSE1
APSE1 MI47 100 96,8 96,1 96,1 95,7 95,6 95,6 91 91 APSE1 MI47
APSE9 MI12 96,8 96,8 97 97 95,7 95,6 96,1 91,5 91,5 APSE9 MI12
APSE2 5AT 96,1 96,1 97 100 94,5 94,5 94,9 90,3 90,3 APSE2 5AT
APSE2 NY26 96,1 96,1 97 100 94,5 94,5 94,9 90,3 90,3 APSE2 NY26
APSE8 5DH 95,6 95,7 95,7 94,5 94,5 100 99,5 88 88 APSE8 5DH
APSE8 ZA17 95,6 95,6 95,6 94,5 94,5 100 99,5 88 88 APSE8 ZA17
APSE3 AS3 95,6 95,6 96,1 94,9 94,9 99,5 99,5 88,2 88,2 APSE3 AS3
APSE10 MEAM1 91 91 91,5 90,3 90,3 88 88 88,2 100 APSE10 MEAM1
APSE10 MED 91 91 91,5 90,3 90,3 88 88 88,2 100 APSE10 MED

APSE1 100 98,7 98,1 98,1 99,4 99,4 99,4 80,3 80 APSE1
APSE1 MI47 100 98,7 98,1 98,1 99,4 99,4 99,4 80,3 80 APSE1 MI47
APSE9 MI12 98,7 98,7 98,1 98,1 98,1 98,1 98,1 79,7 79,4 APSE9 MI12
APSE2 5AT 98,1 98,1 98,1 100 97,4 97,4 97,4 80,5 80,2 APSE2 5AT
APSE2 NY26 98,1 98,1 98,1 100 97,4 97,4 97,4 80,5 80,2 APSE2 NY26
APSE8 5DH 99,4 99,4 98,1 97,4 97,4 100 100 79,7 79,4 APSE8 5DH
APSE8 ZA17 99,4 99,4 98,1 97,4 97,4 100 100 79,7 79,4 APSE8 ZA17
APSE3 AS3 99,4 99,4 98,1 97,4 97,4 100 100 79,7 79,4 APSE3 AS3
APSE10 MEAM1 80,3 80,3 79,7 80,5 80,5 79,7 79,7 79,7 99,7 APSE10 MEAM1
APSE10 MED 80 80 79,4 80,2 80,2 79,4 79,4 79,4 99,7 APSE10 MED

APSE1 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE1 MI47 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE9 MI12 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE2 5AT 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE2 NY26 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE8 5DH 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE8 ZA17 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE3 AS3 100 100 100 100 100 100 100 75,6 75,6
APSE10 MEAM1 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 100
APSE10 MED 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 75,6 100

APSE1 100 96,4 98,2 98,2 98,2 98,2 98,2 62,1 62,1
APSE1 MI47 100 96,4 98,2 98,2 98,2 98,2 98,2 62,1 62,1
APSE9 MI12 96,4 96,4 94,6 94,6 98,2 98,2 98,2 62,1 62,1
APSE2 5AT 98,2 98,2 94,6 100 96,4 96,4 96,4 62,1 62,1
APSE2 NY26 98,2 98,2 94,6 100 96,4 96,4 96,4 62,1 62,1
APSE8 5DH 98,2 98,2 98,2 96,4 96,4 100 100 63,6 63,6
APSE8 ZA17 98,2 98,2 98,2 96,4 96,4 100 100 63,6 63,6
APSE3 AS3 98,2 98,2 98,2 96,4 96,4 100 100 63,6 63,6
APSE10 MEAM1 62,1 62,1 62,1 62,1 62,1 63,6 63,6 63,6 100
APSE10 MED 62,1 62,1 62,1 62,1 62,1 63,6 63,6 63,6 100
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Figure S2. Phylogenetic networks depicting evolutionary relationships of the same genes  

analyzed in Fig. 5.  Scale bars indicates nucleotide substitutions per site.  
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Fig. S3.  Maximum-likelihood phylogram (A) and phylogenetic network (B) depicting evolutionary 

relationships for ctdB genes in different APSE haplotypes, other phages or phage elements in 

other bacteria in the order Enterobacterales. 


