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1>ATAGGTAATACAAATTCATTAGACACGATAAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC--GT--TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T 6
1>ATAGGTAATACEBGCAGCATTAGEAACAETEAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC--GT--TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T6
1>ATAGGTAATACAAATTCATTAGACACGATAAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC--GT--TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T6
1>ATAGGTAATACAAATTCATTAGACACGATAAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC--GT--TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T6

1>ATAGGTAATACAAATTCATTAGACACGATAAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC-=-GT-~-TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T6
1>ATAGGTAATACAAATTCATTAGACACGATAAATGTAGGAGCAGGTACAGCCAC-~-GT--TAGGGGGAGCGGTTATTAAAG>T6

1>ATAGGTAATACEBECAGCATTAGEAACAGTEAATGTAGGAGCAGCTITEGCTACAAGTACAAGGEGCAGTGGETAEEAAAG>T6
1>ATAGGTAATACEBECAGCATTAGEAACAETEAATGTAGGAGCAGGT TTSGCTACARGTACAAGGEGGAGTGGETARSAAAG>T6
1>ATAGGTAATACGGCAGCATTAGCAACAGTEAATGTAGGAGCAGGTIT=GCTACEAAGTACAAGGEGGAGIGGETAESARAG>T6
1>ATAGGTAATACGGCAGCATTAGEAACAGTEAATGTAGGAGCAGGTIT=GCTACAAGTACAAGGEGGAGTIGGETAE=SAAAG>T6

77>CTACTACGACTAAA-TTAACARATGCTGCGTCGGTATTAACCCTTACAAATGCAAATGCAGTATTAACAGGTGAGATTGA>155
77>CTACTACGACTAAA-TTAACAAATGCTGCGTCGGTATTAACCCTTACAAATGCARAATGCAGTATTAARCAGGTGAGATTGA>155
77>CTACTACGACTAAA-TTAACAAATGCTGCGTCGGTATTAACCCTTACAAATGCAAATGCAGTATTAACAGGTGAGATTGA>155
77>CTACTACGACTAAA-TTAACAAATGCTGCGTCGGTATTAACCCTTACRAATGCARAATGCAGTATTAACAGGTGAGATTGA>155

77>CTACTACGACTAAA-TTAACABATGCTGCGTCAGEABTEGACATTTACEBAATECE=ETGIAGTEETAACEGGAGEGETAGA>152
77>CTACTACGACTAAA-TTAACABATGCTGCGTCAGEABTEACATTTACBAATECE==TGTAGTEBETAACEGGAGEGETAGA>152

77>CGAATGCEAARTAAACTTAACGEATAATGCGTCAGEABTGACATTTACGAATECE==TGIAGTGETGACCGGAGEGETAGA>152
77>CEGABRTEGCEARTAAACTTAACEBEATAATGCGTCAGEABTEACATTTACEBAATECE=2TGRAGTEETAACEGGAGEGETAGA>152
77>CGAATECEARTAAACTTAACGEATAATGCGTCAGCABTEGACATTTACGAATECESSTGTAGTEGETAACCGGAGEGETAGA>152
77>CGABRTGCEABRTAAACTTAACEGEATEATGCGTCAGEABTGACATTTACGAATECE=ETGRAGTGETAACEGGAGEGETAGA>152

156>TAACACCACAGGTGGTGATAATGTAGGTGTCTTAAATTTAAATGGTGCATTARGTCAAGTAAGTGGGAAT>225
156>TAACACCACAGGTGGTGATAATGTAGGTGTCTTAAATTTARAATGGTGCATTAAGTCAAGTAAGTGGGAAT>225
156>TAACACCACAGGTGGTGATAATGTAGGTGTCTTAAATTTAAATGGTGCATTAAGTCAAGTAAGEGGGAAT>225
156>TAACACCACAGGTGGTGATAATGTAGGTGTCTTAAATTTAAATGGTGCATTAAGTCAAGTAAGTGGGAAT>225

153>TAATACCESEGGTAATGEAAATARTGGTATAGEAACGTTIACEGGTEAAT EEAGTAGAGTAAETGGEAAT>216
153>TAATACCESEGGTAATGEAAATARTGGTATAGCAACGTTIACCGGTEAATEEAGTACAGTAAETGGEAAT>216

153>TAATACCES=SGGTAATGCAAATAATGGTATAGCAACGTTIACCGGTEAATESAGTACAGTAAETGGEAAT>216
153>TAARACCESEGGTAATGEAAATART GCTATAGCAACGTTIACCCCTEAAT BRAGTACAGTAAETGGEAAT>216
153>TAAPACCESSGGTAATGEAAATART GGTATAGCAACGTTTIACCGGTEAAT FEAGTACAGTAAETGGEAAT>216
153>TAATACCE==GGTAATGCAAATAATGGTATAGCAACGTTIACCGGTEAATE=AGTACAGTAAGTGGEAAT>216

Supplementary Figure 1. Sequence alignment of the repeat units in the rompA gene

of R. heilongjiangensis strain Sendai-29.

The units are classified into type I, type II-a, and type II-b. Nucleotides that differ from

those in type I-1 are highlighted in orange.



