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内容概要 

 

真核生物と同様に、腸内細菌においても転写のサイレンシング機構が存在し

ている。真核生物では、ヒストンタンパク質複合体がゲノム DNA に結合し、ヌ

クレオソームを形成することで、DNA 構造を凝集させ、遺伝子サイレンシング

を行っている。一方、腸内細菌においては、約 12 種類の核様体タンパク質がゲ

ノム DNA に結合することで、DNA の高次構造を形成している。近年のトラン

スクリプトーム解析や、ChIP-chip 解析により、いくつかの核様体タンパク質に

ついては、それぞれが制御する遺伝子、結合部位について明らかにされている。 

H-NS はγ-プロテオバクテリアで保存されており、核様体タンパク質ではも

っとも精力的に研究されている。近年、H-NS の ChIP-chip 解析とトランスクリ

プトーム解析が大腸菌とサルモネラ菌で行われ、H-NS は外来遺伝子のサイレン

シングに重要な役割を果たしていることが明らかとなった。また、H-NS パラロ

グである StpA についてもゲノム結合領域が決定され、H-NS の結合領域と重複

していることが明らかとなっている。 

H-NS によるサイレンシング機構には、いくつかのメカニズムが存在すると考

えられており、その中でも特に重要なメカニズムとして DNA bridging が挙げら

れる。DNA bridging とは、DNA 上の 2 つの離れた H-NS 結合領域に結合した H-NS

ダイマーが、H-NS テトラマーを形成することで、DNA の bridge 構造を構築す

ることである。大腸菌における proU オペロンには転写開始点から上流と下流の

2 つの H-NS 結合領域が存在し、それぞれ URE（Up-stream regulatory region）

と DRE（Down-stream regulatory region）と呼ばれている。H-NS によるサイ

レンシングには DRE だけでは不十分であることから、これらのプロモーターで

は離れた 2 つの H-NS 結合領域の間で H-NS テトラマーを形成し、DNA bridge

を構築することで、RNAP（RNA ポリメラーゼ）をトラップするか、あるいは

RNAP の結合阻害を行うことで、サイレンシングが起こると考えられている。

また、H-NS 以外にも H-NS ホモログである StpA や、MvaT も、DNA bridge 形

成機能を保持していることから、DNA bridging がサイレンシングにおいて重要

であると考えられる。 
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H-NS パラログである Hha と YdgT が、H-NS、StpA とそれぞれヘテロダイマ

ーを形成することがわかっており、さらにヘテロダイマーを形成することで

H-NS の転写制御にも関与していることが示唆されている。この 2 つのタンパク

質は腸内細菌で保存されている Hha/YmoA ファミリーに属しており、大腸菌で

は Hha と YdgT が存在する。YdgT は野生株において細胞内分子数が尐なく、hha

欠失株で発現が誘導されることで、Hha 欠失を部分的にバックアップしている。

Hha 自身は DNA 結合ドメインを欠き、DNA 結合能が無いと考えられているが、

ゲルシフトアッセイでは hly オペロン、hilA への結合も確認されている。また、

バイオフィルムを形成した大腸菌では、過剰発現した Hha-6xHis によるゲノム

DNA への結合領域も確認されている。しかしこれらの実験では、in vitro におけ

る DNA への非特異的な結合であることや、特殊な細胞状態という点から、正常

な生育環境下でのサイレンシングに関与するHhaのゲノムDNAへの結合能ある

いは結合領域というものは、まだよくわかっていない。 

 本研究では、H-NS/StpA と Hha/YdgT が協調的に働くことで、大腸菌における

サイレンシングシステムの構築に大きな役割を担っていると予想し、トランス

クリプトーム解析、クロマチン免疫（アフィニティ）沈降法-タイリングアレイ

解析（ChIP-chip と ChAP-chip）、そしてタンパク質相互作用解析を用いて、大腸

菌における H-NS 様タンパク質群の転写抑制機構における協調的な働きを体系

的に解明することを試みた。その結果、Hha が、H-NS と StpA と共に、大腸菌

ゲノム上に共局在していることが明らかになった。加えて、Hha が共局在する

ためには、H-NS と StpA が不可欠であることも証明した。このように、本研究

の実験条件では、H-NS 結合領域の大部分で、H-NS/StpA/Hha 複合体が形成され

ていたが、トランスクリプトーム解析では、H-NS/StpA によって発現が抑制さ

れる遺伝子のうち、Hha/YdgT を必要とする遺伝子と、そうでない遺伝子に分け

られた。また、興味深いことに、H-NS の大腸菌ゲノムとの結合プロファイルは、

hha/ydgT 欠失株においてもほとんど変化していなかった。さらに、hha/ydgT 欠

失株で発現が上昇する遺伝子において、H-NS の結合パターンが開始コドンの上

流と下流に及ぶ傾向があり、一方、hns/stpA 欠失株のみで発現が上昇する遺伝子

では、H-NS は開始コドンから上流に結合する傾向が確認された。したがって、

大腸菌における遺伝子サイレンシングでは、H-NS および StpA とゲノム DNA と

の結合のみでは不十分であり、Hha と YdgT との協調的な制御が必要な遺伝子が

あることが明らかとなった。さらに、これらの遺伝子では、H-NS の結合が開始

コドンの上流から下流にまで及ぶことから、これらの遺伝子周辺では Hha を介

して、H-NS/StpA による DNA 高次構造（DNA bridge）が構築され、サイレン

シングが起こることが予想された。このような結果を通して、H-NS 結合領域に
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おける H-NS 様タンパク質群（H-NS パラログ）による核様体タンパク質複合体

の形成、複合体形成によるゲノム DNA の構造変化、その変化による遺伝子発現

制御について議論する。 
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 I．序論 

 

I－1．核様体構造 

 I－1－1．凝集 

 真核生物におけるクロマチンのように、細菌においてもゲノム DNA は高度に

凝集されている。大腸菌の細胞の大きさは 1～2μm 単位であるのに対し、ゲノ

ム DNA はおよそ 1.6mm である。このようにゲノム DNA は物理的に、大腸菌の

細胞内には収まらないのである。しかしながら、大腸菌の細胞内にはゲノム DNA

が含まれているのは明らかである。つまり、細菌においてもゲノム DNA という

のは高度に折り畳まれ、凝集し、高次構造を形成しているのである。この構造

を細菌においては核様体とよんでいる。真正細菌では、核様体はいくつかの凝

集過程があると考えられており、まず初めに、HU や IHF、H-NS のような核様

体タンパク質といわれるものがゲノム DNA に結合し（Azam et al., 2000）、10～

100 塩基対レベルでゲノム DNA を凝集（スーパーコイルの形成）する。次に、

SMC や MukB がさらにゲノム DNA を凝集し、安定した構造を作る（Case et al., 

2004）。最終的には、それぞれ独立した多数のトポロジカルドメインを形成し、

スーパーコイルの拡散を防ぐようなゲノム構造を形成すしており、H-NS のよう

な核様体タンパク質がスーパーコイルの拡散を防ぐためドメインバリアーとし

て機能している。スーパーコイルの拡散は、例えば DNA ポリメラーゼや RNA

ポリメラーゼ（以下 RNAP と表示）の伸長反応により、伸長方向の前方には正

のスーパーコイルが、伸長方向の後方には負のスーパーコイルが、ゲノム DNA

中に自然と誘発される現象である（Hardy et al., 2001, Moulin et al., 2005）。抽出し

た核様体の電子顕微鏡観察や、ゲノム DNA の破壊後のスーパーコイル感受性遺

伝子の発現をモニターした結果、トポロジカルドメインのサイズはおよそ 1 万

塩基対であると考えられている（Postow et al., 2004）。また、100 万塩基対単位

で構成されるドメイン構造をマクロドメインと呼び、真正細菌のゲノム DNA は

4 つのマクロドメインに分けられている（Boccard F et al., 2005）。 

 

I－1－2．DNA の超螺旋構造（スーパーコイル） 

上記のようなタンパク質によるゲノム DNA の凝縮だけでなく、スーパーコイ

ルもゲノム DNA の凝縮に重要なファクターであり、通常、原核生物のゲノム

DNA は細胞内では負のスーパーコイルを形成している。スーパーコイルは DNA

結合タンパク質（核様体タンパク質）や転写、複製、トポイソメラーゼ、そし

て細胞内エネルギーによって制御されている。細胞内エネルギー（ATP/ADP の

割合）による制御とはすなわちトポイソメラーゼによる制御である。大腸菌で
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は 4 つのトポイソメラーゼが同定されており（Berger et al., 1996）、TopoⅡ（ジ

ャイレース）は ATP を利用して DNA の二本鎖を切断することで負のスーパー

コイルの導入を（Menzel and Gellert , 1983）、TopoⅠは ATP を利用せずに DNA

の一本鎖を切断し負のスーパーコイルの除去を(Rui and Tse-Dinh et al.,2003)、

TopoⅣは ATP を利用して同じく負のスーパーコイルの除去を行う。つまり、細

胞内のエネルギー（ATP/ADP の割合）が高い時は、高ネガティブスーパーコイ

ルを形成し、低い時は低ネガティブスーパーコイルを形成している。定常期の

ようなエネルギーが低い時、スーパーヘリシティーはσ＝－0.03 で、増殖期の

ような高エネルギーの時はσ＝－0.05 である。ストレスもまたスーパーコイル

に影響を及ぼす。高浸透圧（salt shock）では一時的に細胞内のエネルギーが上

昇するため約 4 倍（σ＝－0.09）の負のスーパーコイルを形成し、一方で好気状

態から嫌気状態に移行した時、細胞内のエネルギーは低下しスーパーヘリシテ

ィーはσ＝－0.05 からσ＝－0.038 へと変化し負のスーパーコイルは減尐する

（Hatfield GW, 2002）。 

 また、ジャイレースと TopoⅠは核様体タンパク質 Fis によって転写レベルで

も制御されている。スーパーヘリシティーが高い時、Fis は TopoⅠの転写を誘導

し、ジャイレースの転写を抑制する。反対にスーパーヘリシティーが低い時、

Fis は gyrA、gyrB の転写を誘導する。このように、Fis によるトポイソメラーゼ

の転写レベルの調整を行うことでも、ゲノム DNA のスーパーヘリシティーのバ

ランスは保たれている(Travers et al., 2001)。そして、適切なスーパーヘリシティ

ーのレベルは、適切な大腸菌の生育にとって非常に重要なことであり、gyrB 等

の欠損株は致死性を示す。 

 大腸菌におけるスーパーヘリシティーの約 50％は、DNA 結合タンパク質によ

って制御されており、複製装置や RNAP といったものが関与している。また、

HU、IHF、H-NS のような核様体タンパク質によっても負のスーパーコイルは形

成されている。HU 欠損株では野生株に比べ約 15％、スーパーヘリシティーが

減尐し（Hsieh LS et al., 1991）、H-NS や IHF の欠損株ではさらにスーパーヘリシ

ティーが減尐することが報告されている（Higgins et al., 1997 and Parekh BS et al., 

1996）。 

  

 

 I－1－3．DNA 構造が寄与する転写制御 

 細菌において、DNA スーパーコイルは浸透圧や、温度、酸素、生育環境等の

環境因子に応答して変化することが知られている。そしてこの様な環境に応答

して変化する DNA スーパーコイルは遺伝子発現の制御にも大きく影響してい
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る。Dai X のレビュー（1999）では、様々な DNA 構造が転写制御に深く関わっ

ていることが示されており、DNA の巻き具合、屈曲、ループ、H-DNA、Z-DNA、

十字型、ヘアピン型のようなそれぞれの DNA 構造によって遺伝子の発現が制御

されている。これら様々な DNA 構造が寄与する転写制御においては、RNAP に

とって適切な結合サイトの供給、RNAP とレギュレータータンパク質との相互

作用の阻害・促進、プロモーターにおけるクローズドコンプレックスからオー

プンコンプレックスへの促進、活性・抑制に働く高次構造の形成等が生じてい

る。 

 例えば、DNA の巻き具合が転写に寄与する例として、merR における転写制御

がよく知られている。水銀が結合した MerR は merT のプロモーター領域に結合

し、DNA の巻き具合をゆるめることで、－10、－35 間の 19 塩基対という RNAP

の認識にとって不具合なスペーサー領域（基本的には 17 塩基対が RNAP の認識

に最適とされている）を適切な位置へと再構成し、オープンコンプレックスの

形成が起こる（Ansari A et al., 1995）。 

また ilvPG においては、プロモーター上流（－100 付近）に IHF が結合し、周

辺の DNA 領域にスーパーコイルを形成することで、下流の－10 領域における

オープンコンプレックスの形成を促し、転写を促進することが知られている（図

I－1）。これはスーパーヘリシティーのプロモーター上流から下流への移動によ

る、転写制御の新たなモデルとして提唱された（Sheridan SD et al., 1998）。 
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図 I－1．プロモーター上流に核様体タンパク質 IHF が結合することで下流にスーパー

ヘリシティが移動し、プロモーターにおける RNA ポリメラーゼのオープンコンプレッ

クスの形成が促される 

 

 

 

 

 他の IHF による DNA 構造を介した転写制御の仕組みとしては、ファージの

Mu プロモーターが知られている。ここでは、IHF がプロモーター上流に結合す

ることで、プロモーターにある RNAP 結合サイトをスーパーコイルの密集から

外へ追い出すことで RNAP と DNA の結合を促進するもので、これは DNA へリ

ックスの面を介した転写制御のモデルである（Higgins et al., 1989）。 

 DNA のループ構造を介した転写制御では lac オペロンが有名であるが、lac オ

ペロンと同じくループ構造による転写制御を行う gal オペロンについて紹介す

る（図 I－2）。Gal オペロンの転写抑制においては、リプレッサーである GalR

がプロモーター領域にある２つのオペレーターに結合する必要がある。これは

HU に依存の抑制であり、HU 欠失時はこの抑制は見られない。また、どちらか

１つのオペレーターが欠失している時、あるいは、GalR が欠失している時には

HU の結合が見られないことから、HU、GalR、そして２つのオペレーターが gal

オペロンの転写抑制には必要であることがわかった。そしてスーパーコイル

DNA も安定なループ構造にとって必要であり、これは幾何学的にループ構造の

形成に好まれるというものらしい。以上のことから gal オペロンでは次のような

転写制御モデルが提示されている。Gal オペロンの転写抑制においては離れた二

つのオペレーターにそれぞれ結合している二量体 GalR が、二つのオペレーター

間に結合した HU を介したループ構造の形成により四量体 GalR を形成し、その

結果、RNAP の結合を阻害することで転写抑制を行うのである（図 I－2）。この

ことから、gal オペロンでは、GalR、HU が互いに DNA への結合を助け合い、

そして、DNA-GalR-HU という DNA-タンパク質複合体を形成しているのである。

実際に Gal オペロンにおけるループ構造は AFM によっても確認されている

（Lyubchenko Y et al., 1997）。 
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図 I－2．gal オペロンにおける核様体タンパク質複合体による転写抑制機構 

 

 

 

 

このような DNA-タンパク質（核様体タンパク質）複合体を介した特定の DNA

構造の形成による転写抑制というものは原核生物における遺伝子サイレンシン

グとして考えられており、また、その脱サイレンシングメカニズムについても

Dorman CJ のレビュー（Dorman,2008）で紹介されている。これまでの原核生物

における転写制御メカニズムの研究とは異なり、DNA 構造を介した転写制御の

解明は、本当の意味で生物を理解する上では重要なことである。 

 

I－2．核様体タンパク質 

 I－2－1．H-NS 

H-NS は大腸菌における核様体タンパク質でもっとも精力的に研究されてお

り、1977 年に同定され（Varshavsky et al., 1977）、1984 年には生理学的な機能が

特定された（Spassky et al., 1984）。グラム陰性菌で保存されていて、分子量は約

15.4 KDa で、C 末端側は DNA 結合ドメインとなっており、N 末端側は多量体化

ドメインとなっている。H-NS は細胞内ではおもに二量体（H-NS ホモダイマー）

として存在していて、N 末端の 64 アミノ酸残基が二量体化に必要で、そして 65

－91 アミノ酸残基（リンカー領域）は多量体化に必要であることがわかってい

る。H-NS は細胞内では二量体で存在し DNA 結合能を有することから、二分子
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の DNA を相互作用させ、その結果、DNA－DNA のブリッジ構造を形成するこ

とができる（Luijsterburg S et al., 2006）。 

 

 

 

 

                     

    

 

図 I－3. A; N 末端側の相互作用の違いによる二種類の H-NS ホモダイマーを表したも

の。B；H-NS の N 末端側と C 末端側を表したもの。N 末端側には大きなαへリックス

構造（H3）一つと、小さなαへリックス（H1、H2）構造二つがある。C 末端側には典

型的な DNA 結合ドメインが無く、一つのαへリックスと二つのβシートが繋がった構

造をしている。図中のアスタリスク付近は+の電荷を帯びている。C；二量体 H-NS の

二つの DNA 結合ドメインが二分子の DNA と結合することで、DNA-DNA ブリッジ構

造を形成するのを SFM で撮影した写真。D；H-NS ダイマーの DNA 結合ドメインが互

いに反対方向を向いている場合は上図のような構造を形成し、同じ方向の場合は下図

のような構造を形成する。 

 

H-NS ホモダイマーは特異的な結合配列を認識せずに、AT が豊富で屈曲した

DNA に結合する（Tolstorukov et al., 2005）。スーパーコイル感受性である proU

プロモーターを用いた生化学の実験において、H-NS ホモダイマーは初めに DRE

（down regulatory element）中にある nucleation site といわれる領域に結合し

（Bouffartigues et al., 2007）、その後、DNA に沿って多量体化し DNA を覆うよう

に結合する。そして、二分子の DNA を繋げることで DNA-DNA ブリッジ構造を

形成する。H-NS は転写因子 StpA、Fis、Lrp、CspA 等によって転写レベルで制

御を受けている（La Teana et al., 1991、Falconi et al., 1996; Dorman et al., 1999、

Dorman, 2004）。またオートレギュレーションもすることから、通常の生育環境

では H-NS の適切な細胞内濃度は一定に保たれており（Free and Dorman, 1995）、
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過剰な H-NS は DNA 構造を極端に凝縮し、致死性を示すことが報告されている

（Spurio et al., 1992）。反対に、大腸菌において H-NS が不足あるいは欠失すると、

運動性の低下や、粘液質なコロニー、無核細胞を形成する（Kaidow et al., 1995、

Sledjeski and Gottesman, 1995、 Soutourina et al., 1999）。 

 H-NS はまた、浸透圧や温度等の環境変化に応答して、いくつもの遺伝子発現

を制御するグローバルレギュレーターとしての機能も有する。大腸菌における

hns 欠失株でのトランスクリプトーム解析より、H-NS は主に転写を抑制する因

子として働いていることがわかった（Hommais et al., 2001、Oshima et al., 2006）。

H-NS による転写抑制（サイレンシング）のメカニズムは DNA トポロジーを介

したいくつかの方法によって行われており、ここでは、スーパーコイルを介し

たもの、ブリッジ構造による RNAP のトラッピング、そして、プロモーターの

閉塞（occlusion）について紹介する。 

スーパーコイルを介した転写制御については、proU がよく研究されている。

proU は浸透圧に応答して発現する遺伝子で、プロリンやグリシン-ベタインを細

胞内に取り込むトランスポーターとしての機能をもつ。しかしながら、その転

写制御のメカニズムについては長い間、明らかにされなかった（Higgins et al., 

1988、Ni Bhriain et al., 1989、Hulton et al., 1990）。そして、細胞内 DNA のスーパ

ーコイルは培地の浸透圧に応答して変化することがわかっていたため（Higgins 

et al., 1988、McClellan et al., 1990、Dayn et al., 1991、Hsieh et al., 1991）、proU の

転写制御には DNA スーパーコイルの変化が重要な役割を担っていることが予

想され、このことは以下の研究成果によっても裏付けられた。一つ目は、多く

の研究成果にも関わらず配列特異的に proUプロモーターに結合する転写因子が

同定されなかったこと（Druger-Liotta et al., 1986、Higgins et al., 1988、Lucht and 

Bremer, 1991、Manna and Gowrishankar, 1994）。二つ目は、H-NS だけが唯一 proU

の転写制御に関わっていて（Higgins et al., 1988、 Hulton et al., 1990、May et al., 

1990、Hinton et al., 1992）、H-NS 欠失株では細胞から単離されたプラスミド DNA

のスーパーコイルが変化し（Higgins et al., 1998、Hinton et al., 1992、Owen-Hughes 

et al., 1992）、精製 H-NS はプラスミド DNA 中にネガティブスーパーコイルを誘

導するということ（Tupper et al.,1994）。三つ目は、唯一シス因子として浸透圧応

答に重要な役割を果たす配列（DRE; Down stream Regulatory Element）が転写開

始点からやや離れた下流に存在すること（Dattananda et al., 1991、Overdier and 

Csonka, 1992、 Owen-Hughes et al., 1992、 Lucht et al., 1994）。また DRE は屈曲

領域を含み、H-NS は DRE に結合することで、低浸透圧下において転写を抑制

することが報告されている（Owen-Hughes et al., 1992）。これらのことから、proU

の遺伝子発現においては浸透圧応答による DNA 構造の変化（ネガティブスーパ
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ーコイルの誘導）を必要とし、これは H-NS によって制御されている（H-NS の

多量体形成を阻害）ことが示唆された（Bouffartigues E et al., 2007）。しかしなが

ら、このような浸透圧（ネガティブスーパーコイルの増加、Higgins et al., 1988）

や温度、塩濃度（屈曲 DNA の阻害、Sinden et al., 1998）による DNA 構造の変化

が、H-NS の結合能を阻害することは in vitro の実験では明らかにされているが

（Badaut et al., 2002）、実際に細胞内で起こっているかは明らかではない。さら

に、H-NS によって抑制されている遺伝子のうち、全てが同じ環境変化に応答す

るわけではないので、その特異性を決定しているメカニズムもまだまだわかっ

ていない。 

別のサイレンシングメカニズムとして、H-NS がプロモーター領域付近に結合

するとDNA-H-NS-DNAブリッジ構造を形成することで、DNAループ中にRNAP

をトラップし、転写の伸長を抑制することが知られている（Dame et al., 2002、

Shin et al., 2005、Dame et al., 2006）。これは H-NS による RNAP のトラッピング

（trappig）として知られており（図 I－4）、ChIP-chip 解析においても RNA ポリ

メラーゼと H-NS のプロモーター領域における共局在（H-NS の結合箇所の半分

以上）が確認されている（Grainger et al., 2006、Oshima et al., 2006）。一方で、H-NS

がブリッジ構造を形成するためには RNAP（RpoD）の結合による DNA 屈曲の

形成が必要となることも示唆されており、H-NS と RNAP が協調的に働くことで

H-NS によるループ構造の形成、さらには H-NS bridgeing の形成が促されるとい

う議論も興味深いものである。 
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図 I－4．H-NS オリゴマーによる H-NS ブリッヂ形成が RNA ポリメラーゼの伸長反

応を阻害し、アクチベーターが競合的に結合することで H-NS が DNA から解離し RNA

ポリメラーゼの伸長反応が起こる。 

 

 

 他にも、プロモーターの閉塞（occlusion）というものが知られており、温度感

受性の遺伝子 virF においてよく研究されている（Prosseda et al., 2004）。virF の

プロモーター内には屈曲領域が存在し、それが H-NS を介した温度感受性の遺伝

子発現制御の因子として機能していて、低温時は、この屈曲領域は二つの H-NS

結合領域（－1、－250）をそれぞれ近くに保持している。その結果、DNA に結

合した H-NS はブリッジ構造を形成し、プロモーター領域を閉塞することで

RNAP の結合を阻害する（図 I－5）。H-NS によるこの転写抑制は、温度の上昇

とFisによって解除されるという事と、温度の上昇は屈曲DNAを解消する事が、

Rohde JR らによって示唆されている（Rohde JR et al., 1999）。つまり、温度上昇

に伴う DNA 屈曲の解消が H-NS の結合を阻害するか、あるいは物理的に H-NS

の解離を伴わずに DNA の屈曲を阻害するため、プロモーター間のループ構造が

解消され、RNAP が結合出来るようになるか、あるいは RNAP の伸長が促進さ
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れるかで、転写が開始されるらしい（図 I－5）。しかしながら、温度による DNA

構造の変化を示唆したいくつかの研究は、全て in vitro の実験によるもので、実

際に、in vivo でこのような現象が起こっているのかはわからない。 

 

      

図 I－5．温度上昇や DNA 結合タンパク質の結合によって DNA 構造が変化することで

H-NS の DNA からの解離を伴わずに転写抑制が解除される。 

 

 

 ChIP-chip 解析の発展により、H-NS のゲノム上の正確な結合領域も、大腸菌

とサルモネラについて明らかにされている（Oshima et al., 2006、 Navarre et al., 

2006）。そして、H-NS によって転写が抑制されている多くの遺伝子が外来遺伝

子であることから、H-NS による外来遺伝子のサイレンシング機能が明らかとな

った。外来遺伝子のサイレンシングにより、乱雑な外来遺伝子の発現による多

様な影響から、H-NS は宿主細胞を守っているのである。しかしながら、宿主細

胞にとって、外来遺伝子というのは進化の上でとても重要な役割を果たしてき

ており、いくつかの遺伝子においては特定の転写因子による脱サイレンシング

についても明らかにされてきている。 

 Dorman（2008 レビュー）は H-NS によるサイレンシングの解除には、3 つの

メカニズムがあることを報告している。1 つ目は、DNA 結合タンパク質に依存

せずに、DNA のスーパーへリシティーの変化によるものと、2 つ目は、Ler や

LeuO、RovA、SlyA、VirB 等の DNA 結合タンパク質に依存したものと、3 つ目

は、StpA や、Sfh、Hha、YdgT、YmoA 等の H-NS とヘテロダイマーを形成する

ものによる修飾が、脱サイレンシングメカニズムに関与していると提唱する。 
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赤痢菌では、病原性遺伝子を 230Kbp のプラスミドに保持している（Dorman., 

et al., 2001）。これらの病原性遺伝子は H-NS によって転写が抑制されており、そ

の抑制の解除は VirB によって担われている（Beloin&Dorman, 2003）。in vitro の

実験において、VirB は RNAP との相互作用や、オープンコンプレックスの導入

等の一般的なアクチベーターとしては機能しておらず、主に H-NS による転写抑

制の効果を軽減するように機能していることが明らかとなった。つまり、VirB

は H-NS と DNA 結合において競合することで、H-NS によるブリッジ構造の形

成を阻害し、脱サイレンシング因子として機能しているのである。 

 また、サルモネラにおける ugtL、pagC 遺伝子においては、H-NS が遺伝子発

現を抑制しているが、SlyA が H-NS との結合と拮抗することで、H-NS を DNA

から解離させ、その後 PhoP がプロモーターに結合することで RNAP をリクルー

トし、転写を活性化するということも報告されている（Perez et al., 2008）。 

 大腸菌とサルモネラにおいて、YdgTはHha様タンパク質として知られており、

H-NS と StpA とヘテロダイマーを形成することが報告されている（Paytubi et al., 

2004）。サルモネラにおいて、YdgT は SPI2 における病原性遺伝子の適切な遺伝

子発現に重要な役割を果たしており、ydgT 欠失株では毒性を失ってしまう

（Coombes et al., 2005）。そして、Hha も SPI2 における病原性遺伝子の発現を抑

制しており（Silphaduang et al., 2007）、hha、ydgT 欠失株におけるトランスクリ

プトーム解析では AT-rich な遺伝子（水平伝播によって得られた遺伝子）の発現

を活性化していることが報告されている。これらのことから、おそらく Hha、

YdgT は H-NS との相互作用を介して、外来遺伝子の転写制御を行っていると予

想できる（Vivero et al., 2008）。 

 

I－2－2．Hha、YdgT 

H-NS パラログである Hha と YdgT が、H-NS、StpA とそれぞれヘテロダイマ

ーを形成することがわかっており（Paytubi2004）、さらにヘテロダイマーを形成

することでH-NSの転写制御にも関与していることが示唆されている（Nieto2000、

Madrid2002）。この 2 つのタンパク質は腸内細菌で保存されている Hha/YmoA フ

ァミリーに属しており、大腸菌では Hha と YdgT が存在する。YdgT は通常の生

育条件では機能しておらず、hha 欠失株で細胞内の分子数が増加し、hha 欠失を

部分的にバックアップしている（Paytubi2004）。Hha/YmoA ファミリーに属する

タンパク質は低分子量で、それぞれ配列に相同性があり、主に病原性遺伝子の

発現を制御している（Cornelis1991、Nieto2002）。Hha は大腸菌においてα-ヘモ

リジンや esp オペロン、バイオフィルム形成に関わる遺伝子の発現を制御してお

り（Madrid2007、Nieto1991、Nieto2000 、García-Contreras R2008）、サルモネラ
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では SPI1～SPI5 の遺伝子や、鞭毛に関与する遺伝子、pSLT プラスミド上の遺伝

子の発現を制御している（Vivero2008）。これら Hha によって制御されている遺

伝子は水平伝播によって得られたものであることからも、確かに H-NS との関連

性が予想できる（Nakamura2004、Lawrence 2004、Oshima2006）。Hha 自身は DNA

結合ドメインを欠くことから、DNA 結合能が無いと考えられているが、ゲルシ

フトアッセイでは非特異的な hly オペロンへの結合と（Nieto2000）、hilA のプロ

モーター領域への結合が確認されている。また、 in vivo においても

García-Contreras R（2008）らによって過剰発現した Hha-6xHis は、バイオフィル

ムを形成した大腸菌において tRNA 遺伝子やプロファージ領域への結合も確認

されている。しかしこれらの実験では、DNA への非特異的な結合であることや、

過剰発現をさせているために、実際の livingcell における Hha の DNA 結合能あ

るいは結合領域というものは、まだよくわかっていない。 

 Hha が H-NS の転写制御に重要な役割を果たしていると考えられたことから、

Hha と H-NS のそれぞれについて、H-NS/Hha ヘテロダイマー形成に関わるアミ

ノ酸部位もいくつか確認されている。H-NS（R12C）変異体は、最初に Ueguchi

（1996）らによって単離され、この変異体は H-NS の制御下にある proU 遺伝子

の抑制が効かず、H-NS のダイマー、テトラマー形成能は正常である変異体とし

て単離された。その後、Garcia ら（2006）によって、H-NS（R12H）と Hha の相

互作用について実験されている。彼らは H-NS（R12H）の N 末端から 46 アミノ

酸残基を用いて、Hha との相互作用を NMR で確認し、その結果、H-NS（R12H）

では Hha と相互作用しなかったため、R12 が Hha とのヘテロダイマー形成に必

要で部位であることが明らかとなり、さらに、H-NS の H1（へリックス 1）、H2

（へリックス 2）周辺が Hha との相互作用に必要な領域であることも示唆して

いる。そして、以前の研究結果において Hha を加えると H-NS オリゴマーを形

成しやすく、加えないと H-NS はダイマーしか形成しなかったことから、彼らは

Hha が H-NS と相互作用することで、H-NS オリゴマー形成能を促すように機能

していると考えている。しかしながら、細胞内における Hha の転写制御メカニ

ズムの詳細は、まだよくわかっていない。本研究では、H-NS、StpA、Hha、YdgT

の 4 つのタンパク質が協同的に機能することが、大腸菌におけるサイレンシン

グシステムの構築に大きな役割を担っていると予想し研究を始めた。 

 

 I－2－3．StpA 

 StpA は T4 ファージにおけるチミジル酸合成酵素のサプレッサーとして単離

された（Zhang and Belfort, 1992）。その後、hns 欠失株におけるアルギニン酸脱

炭酸酵素の脱サイレンシングの多コピーサプレッサーとして同定された（Shi 
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and Bennett, 1999）。StpAとH-NSの相同性はアミノ酸配列において約 58％あり、

特にC末端領域は71％以上の相同性を示す。生化学実験においてはH-NSとStpA

の DNA 結合サイトの特徴は似ていることが示され、H-NS と同じく DNA に結

合すると、スーパーコイルを誘導することができる。また、SFM の実験におい

て、H-NS と同じく DNA－DNA のブリッジ構造を形成することも証明された

（Dame et al., 2005）。 

 

           

図 I－6． 核様体タンパク質 H-NS と StpA による DNA ブリッジ構造の形成。pUC19

プラスミド DNA とそれぞれのタンパク質を混合したものを SFM で観察した写真で、

どちらも似たような DNA 構造を形成することができる（Dame et al.,2000 and 2005）。 

 

転写制御においても、H-NS と StpA は共に、galU の遺伝子発現を抑制するこ

とが報告されている（Zhang et al., 1996）。2009 年には StpA の ChIP-chip 解析が

行われ（Ebru et al., 2009）、ゲノム上における H-NS と StpA の結合領域は重複し

ていることが明らかとなった。そして、hns 欠失株での StpA の ChIP-chip 解析で

は、StpAの結合領域の約 66％が失われたことから、核様体構造を形成する上で、

核様体タンパク質間の相互関係がとても重要であることが予想された。 

 これまでの研究から、H-NS と StpA は同じような特徴を持っていることが結

論づけられたが、いくつかの違いもある。もっとも基本的な違いとしては、StpA

は RNA に結合し、折りたたむことで、イントロンのスプライシングを促進する

ことができる。さらには、H-NS より強く、DNA に結合することができる。ま

た遺伝子の転写制御においても違いがある。OmpF は外膜タンパク質で、その遺

伝子発現の制御は、転写と転写後に行われている。MicF は ompF の mRNA の 5’

末端に結合することで、mRNA を分解しているが、H-NS は micF の発現を抑制

するため、間接的に ompF の発現を活性化している（Suzuki et al., 1996 、 Schmidt 

et al., 1995）。一方で、StpA は直接 micF の mRNA に結合し、安定性に影響を与

えることで、ompF の発現を活性化している（Deighan et al.,2000）。 

 

I－3．複数の核様体タンパク質間での協調的な働き 

 サルモネラにおける hilA の転写制御には複数の転写因子が関与しているため

H-NS StpA 
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に、さまざまな環境に応答して hilA は遺伝子発現が制御されている。Baek CH

らはとくに Lrp がマスターレギュレーターとして HilD（H-NS、Hha のアンチサ

イレンサー）の結合と拮抗することで H-NS や Hha の結合を助け、高次構造を

形成することを可能にし、サイレンシングしていると推測している。 

一方で、H-NS が DNA シャペロンとして機能し、他の核様体タンパク質の結

合を助けているという報告もされている。wagner らは、Lrp と H-NS が協同的に

機能していることをいくつかの研究で示しており、Lrp の標的 DNA（rrnB）へ

の結合は H-NS によって促進され、それは、H-NS の一時的な DNA への結合に

よる DNA 構造の変化が Lrp の DNAへの結合を促進しているものと考えている。

このような Lrp の DNA 結合能の補助は macrocrowding によるもの（小分子によ

る物理的な接触が DNA に影響するため）と考えられている。つまり、特定の領

域においてはタンパク質間の相互的な働きが転写を制御する上で重要というこ

とである。 

現在考えられている一般的なH-NSとLrpのサイレンシングのメカニズムは尐

し異なっており、H-NS はプロモーター領域に沿って結合しポリマー形成をする

ことで DNA を覆い（nucleation）、ネガティブスーパーコイルの誘導や、H-NS 

stiffening、H-NS bridgeing を形成する。一方、Lrp は八量体、十六量体を形成す

ることで DNA lapping、looping という特異な DNA 構造を作り、サイレンシング

が行なわれている。Lrp に関してはこのような特異な構造を形成するために、転

写開始点に対する Lrp の結合領域の面の位置が、尐なくとも rrnB プロモーター

の転写制御において非常に重要であり（Pul et al., 2008）、H-NS がその役割を担

っていると予想する。 

gal オペロンの遺伝子発現制御においては、GalR が 2 つのオペレーターに結合

し（113bp 離れている）、その後互いにダイマーを形成した結果、DNA 中にルー

プ構造を誘導することが知られている（リプレッソソーム）。この時、核様体タ

ンパク質 HU の DNA 結合による DNA 構造の変化が、二量体 GalR がループ構造

を誘導するのに必須である（HU による構造変化がループを誘導するためのエン

トロピックバリアーを克服するから）ことが示唆されている。 

近年はこのような核様体タンパク質間の協同的な結合が高次構造を形成し、

それがサイレンシングとして機能するために重要であると考えられている。 

 現在、Lrp を含むいくつかの核様体タンパク質は、ゲノム構造を形成するその

特徴を介しての転写制御因子として、環境に応答して多くの遺伝子発現を制御

することが知られている。先にも記述したように、サルモネラにおいては、プ

ロリンやグリシン-ベタインの細胞内への輸送に関する proU オペロンは、通常の

生育環境では核様体タンパク質 H-NS により負に転写制御をされているが、浸透
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圧に応答して抑制が解除される。この時、H-NS は転写開始点の上流と下流に結

合したままで、DNA の super helicity が変化することで転写が起こると考えられ

ている。G.Wesley Hatfield（1998 年）は、効率の良い代謝と、迅速な環境への適

応のためには、生育と環境に調和したグローバルな転写の変動のメカニズムが

必要であると予想し、実際に、生育と栄養状態と環境条件に連結した特異的な

プロモーターからの発現は DNA super helicity によって制御されていることもレ

ビューしている。 

 

I－4．イオン、塩と DNA 結合タンパク質の関係（Macro crowding） 

 大腸菌は環境変化に応答して、細胞内の組成を変化させている。高浸透圧ス

トレス下では、カリウムイオンの蓄積、そしてプロリンやグリシン－ベタイン、

グルタミン酸カリウム、トレハロース等の osmoprotectant（浸透圧調節因子）の

蓄積が知られている。とりわけ、細胞内に存在する多様な塩（塩化カリウム、

リン酸カリウム、グルタミン酸カリウム、塩化マグネシウム）というのは、DNA

二本鎖や DNA 結合タンパク質の結合定数に影響することが in vitro の実験で明

らかにされているが、実際の細胞内ではそのようなことは起こりにくい状態に

なっており、仮に細胞内組成の変化に応じて DNA-タンパク質結合が影響されて

しまうと、大腸菌の生存は常に脅かされた状態となってしまう。しかしながら、

DNA ポリメラーゼや、RNA ポリメラーゼの DNA 結合能が環境変化によっても

維持されていることは、大腸菌の環境適応能力を考えるとごく自然のことであ

るし、実際にいくつかの in vivo での実験において、塩濃度がこれら DNA 結合タ

ンパク質の DNA 結合能を阻害することなく、正常な生理機能を行っていること

もわかっている（Richey et al., 1987）。そして、in viro の実験においても、生体高

分子（ポリエチレングリコール、デキストラン、フィコール、BSA 等）を添加

することで、高塩濃度による DNA-タンパク質結合能の阻害が回復することも明

らかとなっている（Zimmerman et al., 1987）。このような細胞内における DNA‐

タンパク質結合能の維持は Macro crowding によるものとして知られており、タ

ンパク質‐タンパク質の相互作用にも大きな役割を果たしている。 

 Macro crowding は、日本語に訳すと「高分子込み合い」というように、細胞内

において、タンパク質や核酸が高密度に込み合った状態を表している（Ellis RJ, 

2001；図 I－7）。細胞内のタンパク質濃度は 200-300 g/l で、RNA 濃度は 75-150 g/l

で、つまり大腸菌の細胞内のタンパク質と RNA 濃度だけでも約 300-400 g/l とい

う高密度な状態となっており、この割合は生育依存に変化する。また、赤血球

細胞中のヘモグロビン濃度は 350g/lであり、真核生物より細菌の細胞内の方が、

生体高分子が高密度に存在していることも報告されている（Grunewald et al., 
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2003）。どちらの細胞内においても、生体高分子は高密度な状態にあるため、あ

る分子の移動を遅らせることが可能となっている。この作用が、DNA-タンパク

質間やタンパク質-タンパク質間の相互作用を高めており、どのような細胞内環

境でも比較的これらの相互作用は維持され、正常な生理機能が果たされている。

さらに、RNA を除去するだけで核様体構造の凝集が解消されることも報告され

ており、H-NS を欠失したときに比べ RNA を除去したときのほうが核様体構造

が大きく拡散していることも明らかとされている。  

 

        

   

 

図 I－7．細胞内ではタンパク質や核酸が高密度に存在しているため、物理的に DNA と

のタンパク質との相互作用にも影響を与える。 

 

 とても強い高浸透圧ストレスは、細胞内における浸透圧調節因子の蓄積を引

き起こし Macro crowding の増加となって、カリウムイオンの蓄積に対する DNA

－タンパク質結合能の維持には十分であるが、僅かな高浸透圧ストレス下では

Macro crowding の増加の割合は小さいため、DNA-タンパク質結合能の維持には

十分ではない。そして、Capp らは Macro crowding 以外にも細胞内組成の変化に

対する DNA-タンパク質結合能の維持を補うものがあることを証明した。ポリア

ミンの一種であるプトレシンは、浸透圧が上昇しカリウムイオンが蓄積される

のに対し、細胞内濃度が減尐する。これは、カチオンがポリリン酸物（負の電

荷）である DNA に結合することで DNA の電荷を変え、熱力学的に DNA 結合

タンパク質の結合能に影響を与えるのに対し、細胞内のカチオンの割合を一定

に保つことで、DNA-タンパク質結合の維持をしているというものである（Capp 

et al., 1996）。 
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細胞内ではタンパク質や RNA だけでなく、これらの高分子物質が環境変化応

じて細胞内濃度が変化することで、DNA－タンパク質結合の維持を担っている

のである。実際に in vitro の実験においても、細胞内の状態を模擬するように前

に記述したような高分子物質を添加する必要があるが、多くの研究ではこのよ

うなことは無視されている。 

H-NS に関しても、マグネシウムが H-NS の結合様式を制御していることが報

告された（Liu Y et al., 2010）。この論文ではマグネシウム濃度を 0~10mM 用いて、

AFM による H-NS の DNA 結合様式を確認している。そして、0~5mM では H-NS

は stiffening 型で DNA に結合し、5~10mM では bridgeing 型で結合することが示

されている。また、生体内のマグネシウム濃度は１mM 以下であることから

（Martin-Orozco et al., 2006）、H-NS は細胞内では通常 stiffening 型で DNA に結合

していると筆者らは予想している。しかしながら、もし本当に細胞内で H-NS

は stiffening 型で DNA に結合しているならば、なぜ RNAP（RpoD）が H-NS に

よるトラッピングによる伸長阻害を受け、一方で RNAP（RpoS）は H-NS によ

って抑制されている遺伝子の転写を活性させるのかについても議論しなければ

ならない。



24 

 

                            Ⅱ．材料と方法 

 

本研究で使用した菌株は表 1 に、プラスミドは表 2 に、プライマーは表 3 

にまとめた。 

 

1. 培地 

 本研究で使用した LBON は 10g の Bacto Trypton、5g の Yeast Extract (DIFCO, 

USA)を含む。使用した抗生物質の終濃度は、それぞれアンピシリンは 50 μg/ml、

カナマイシンは 25 μg/ml、クロラムフェニコールは 10 μg/ml である。 
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表 I－1. 本研究で使用した株 

 

  菌株       遺伝子型                       参考文献と構築 

大腸菌 

 W3110                野生株                     研究室ストック 

  DH5α              endA1 recA1 hsdR17(rk
-mk

+) deoR               研究室ストック 

                      thi-1 phoA supE44 λ-gyrA96 relA1 

 TON1816        W3110hns -3×flag-km                   （Oshima et al., 2006） 

  pSUB11               Template plasmid carring FRT-cat-FRT-3xflag                 (Uzzau et al., 2001) 

  BW25113/pKD46       Helper plasmid encoding λ Red genes                    (Datsenko and Wanner, 2000) 

  BW25113/pKD3        Template plasmid carrying FRT-cat-FRT cassette             (Datsenko and Wanner, 2000) 

  BW25113/pKD4        Template plasmid carrying FRT-kan-FRT cassette            (Datsenko and Wanner, 2000) 

  BW25113/pCP20       Helper plasmid carrying FLP recombinase                  (Datsenko and Wanner, 2000) 

  ZEU02                  W3110 ⊿stpA::cm                                    (Uyar et al., 2008) 

  TU01               W3110 hns-3xFLAG ⊿hha::km ⊿ydgT::cm            本研究 

  TU02               W3110 hns（R12C）-3xFLAG::km                 本研究 

 TU03          W3110⊿hns::km                       本研究 

TU04                   W3110⊿hha::km                                       本研究 

  TU05               W3110⊿hha::km ⊿ydgT::cm                    本研究 

  TU06              W3110 hns(R12C) ::km                      本研究 

      TU07                   W3110⊿hns::km⊿stpA::cm                              本研究 

      TU08                   W3110 pQE80-hha                                     本研究 

   TU09                   W3110 pQE80-hha  hns(R12C)                           本研究 

      TU10                   W3110 pQE80-hha ⊿hns ⊿stpA              本研究 

      TU11                   W3110 hns(R12C)-3xFLAG ⊿stpA              本研究 
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表 I－2. 本研究で使用したプラスミド 

 

 プラスミド   ベクター      インサート           由来 

  pKD3    FRT-cat-FRT カセットを含む                         （Datsenko and wanner, 2000） 

  pKD4       FRT-kan-FRT カセットを含む                             （Datsenko and wanner, 2000） 

  pKD46   λRed 遺伝子群を含む                                    （Datsenko and wanner, 2000） 

  pCP20       FLP リコンビナーゼを含む                               （Datsenko and wanner, 2000） 

  pQE80L 

pQE80-hha       pQE80L                 hha の全長領域                  本研究 

  

 

 

pQE80 プラスミドベクター 

         

     PT5: T5 プロモーター                          lacO: lac オペレーター   

RBS: リボソーム結合サイト                   ATG: 開始コドン 

6×His: 6×His タグ配列                        MCS: マルチクローニングサイト 

    Stop Codons: 停止コドン                        Col E1: ColE1 複製起点 

    Ampicillin: アンピシリン耐性遺伝子              lacIq: lacIqリプレッサー遺伝子 
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表 I－3. 本研究で使用したプライマー 

 

プライマー               配列 

TOP1581   TGTAAATAGGGCTATATGCCGCGTC 

TOP1583   CGAAGAGTACaGATGTTGTTCAGAATTTTAAG 

TOP1582   GAACAACATCtGTACTCTTCGTGCGCAGGC 

TOP0000   ATTCTTATTAAATTGTCTTAAACCGGACAATAAAAAATCC 

       CGCCGCTGGCGGGATTTTAAGCAAcatatgaatatcctcctta
a   

TOP1595   ATTATTGCTTGATCAGGAAATCGTC 

TOP1593   TTCCTGATCAAGCAATAATCTTTTGgtgtaggctggagctgcttc
a 

TOP1594   CTTATTAAATTGTCTTAAACCGGAC 

TOP679    ATAAAATTCTTAATAAACAGCCGGTTATAGCTCCGAAA 

       GCG 

TOP680    GAATCCTGCGAGTTTATCTTGTTAGAATTATTACAACCAT 

              AGGTAGAAGTcatatgaatatcctcctta 

TOP681    GAAATTTTATCATCACTAATAATACCTACCCCTTTGGTAT 

              TAATTATTTtgtgtaggctggagctgcttc
b
 

TOP682    TAATTTTAGGGGCGTTATTATAAGGCTTTTATAACCGATC 

              GCTACTTTCTcatatgaatatcctccttag
b
 

TOP1376   AATTTAAGGCTCTATTATTACCTCAACAAACCACCCCAAT 

       ATAAGTTTｇAGATTACTACAtgtgtaggctggagctgcttc
c
 

TOP1377   ACCGGACAATAAAAAATCCCGCCGCTGGCGGGATTTTA 

       AGCAAGTGCAATCTACAAAAGAcatatgaatatcctcctt
b 

TOP780    gcggcatgc
c
TCCGAAAAACCTTTAACGC 

TOP781    cgcctgcag
d
TTAGCGAATCCCTTTCCAT  

 

大文字は大腸菌ゲノム由来の配列で、小文字はそれ以外の配列を示す。 

（aはプラスミド pKD4 由来の配列で、bは pKD3 由来の配列を示す）。 

下線は制限酵素（c SphI、d PstI）の認識配列を示す。
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2. 菌株の作成 

 hha、ydgT、hns 欠失株はそれぞれ TOP679-TOP680、TOP1376-TOP1377、

TOP681-TOP682 のプライマーペア、そして One-step inactivation 法(Datsenko and 

Wanner, 2000)を用いて作成した。hha、hns 欠失株作成では pKD4 をテンプレー

トとしてそれぞれ上述のプライマーペアを用いて PCR により増幅することで、

カナマイシン耐性遺伝子を持つ DNA 断片を作成した。一方、ydgT 欠失株では

pKD3 をテンプレートとして任意のプライマーペアを用いて PCR を行い、クロ

ラムフェニコール耐性遺伝子を持つ DNA 断片を作成した。その後、これらの

DNA 断片は BW25113/pKD46 をホスト株として、pKD46 のアラビノース誘導プ

ロモーターより lambda red recombinase を発現させることで、エレクトロポレー

ションによりゲノム上に相同組み換え導入を行った。得られた各欠失株より P1

ライセートをそれぞれ作成し（P1hha::km、P1hns::km、P1ydgT::cm）、これを W3110

へ形質導入することで、W3110 としての各欠失株を獲得した。また、stpA 欠失

株に関しては、ZEU02 より P1 ライセートを作成した。最初に、W3110/hns::km、

W3110/hha::km を作成し、その後、P1stpA::cm を P1ydgT::cm をそれぞれ形質導

入することで、W3110/hns::km/stpA::cm、W3110/hha::km/ydgT::cm を獲得した。 

 W3110/hns::km/ydgT::cm/hns-3xflag 株については、W3110/hns-3xflag km 株より

作成した。まず、W3110/hns-3xflag km 株のカナマイシンカセットを抜くために、

pCP20 プラスミドを形質転換し、その後、このプラスミドから FLP 組み換え酵

素を発現させることでカナマイシンカセットを抜いた。そして、P1 トランスダ

クションによって、hha::km と ydgT::cm をゲノム中のオリジナル領域に相同組み

換えさせることで、hns-3xflag を持つ、遺伝子欠失株を作成した。 

 HhaのN末端に 6xhisタグを付加したタンパク質を過剰発現するプラスミドを

作成するために、TOP780 と TOP781 のプライマーペアを用いて、W3110 のゲノ

ム DNA をテンプレートとして PCR を行った。増幅した DNA 断片を SphI と PstI

で制限酵素処理し、この DNA 断片を SphI と PstI で切断した pQE80L プラスミ

ド（Qiagen）へ挿入した。最終的に、構築したプラスミドを W3110 と、TU05

株（W3110/Δhns::kmΔstpA::cm）へ形質転換した。 
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3. トランスクリプトーム解析 

 本研究で行ったトランスクリプトーム解析で用いた菌株は全て、10ml の LBN

培地（LBON+0.3M NaCl）もしくは LBON（LB omitted NaCl）培地を使い、好

気条件下、37 度で OD600 が 0.4 になるまで培養を行った。その後、5ml の培養液

に対して、10ml の RNA プロテクト（Qiagen、Germany）を混合させ、遠心操作

によって細胞を回収し、-80℃で保存した。トータル RNA は RNeasy mini kit

（Qiagen、Germany）を使用し、取扱説明書を参考にして、保存した細胞より精

製した。cDNA の合成、ターミナルラベリング、DNA チップへのハイブリダイ

ゼーションは、Affymetrix 社の取扱説明書（Affymetrix、USA）を参考にして行

った。cDNA は 10 μg のトータル RNA より、ランダムプライマー（Invitrogen）

と逆転写酵素 SuperscriptⅢ（Invitrogen、Norway）を用いて調整し、その後、Qiaquick 

purification column（Qiagen、Germany）で精製後、DNaseⅠ（GE Healthcare、

UK）で断片化を行った。断片化した cDNA は、GeneChip DNA Labeling Reagent 

(Affymetrix, USA)を用いて、biotin-ddUTP により標識を行った。E. coli genome 2.0 

array へのハイブリダイゼーションは 42℃で 16 時間行い、その後の洗浄、染色、

スキャンは、Affymetrix の取扱説明書（Affymetrix、USA）を参考に、GeneChip 

Instrument System を用いて行った。Genechip のシグナルアレイ解析は、取扱説明

書を参考（Affymetrix、USA）に、GCOS ソフトウェアを用いて行った。それぞ

れのアレイの感度を計測するために、Affymetrix により供給されている遺伝子表

に従って選択された、MG1655 のプローブセット（4070 の遺伝子を含む）を用

いて、標的のシグナルを 500 に設定している。この段階において、O157:H7、

EDL933、CFT に対する特異的な遺伝子と、Genechip E. coli genome 2.0 Array に

おける遺伝子間領域に関しては、それぞれ排除した。 

 欠失株で脱抑制された遺伝子を決定するために、低いシグナル強度の遺伝子

を排除するために欠失株では 100 以上のシグナル強度の遺伝子を使用し、野生

株と欠失株で相対的シグナル強度を算出した。一方で、欠失株で抑制された遺

伝子を決定するために、野生株では 100 以上のシグナル強度の遺伝子を使用し、

野生株と欠失株で相対的シグナル強度を算出した。相対的シグナル強度の算出

は、野生株と欠失株でそれぞれ 2 回の実験を行ったデータを用いて、４つの異

なる組み合わせより計算し、その後、FDR 検定を行い選別した。 
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4. H-NS 結合領域の ChIP-chip 解析 

 ChIP-chip 解析は、以前に報告された論文（Uyar et al.,2009）を参考に行った。

菌株は 50ml の LBN 培地を用いて、好気条件下、37℃において OD600 が 0.4 にな

るまで培養した。培養液は、終濃度 1％のホルマリンを用いて、室温で 30 分間

の処理を行った。ホルマリン固定は、3M グリシンを 1.5ml 添加し、10 分間反応

することで停止させた。その後、細胞を遠心操作により回収し、TBS と lysis buf.

（10 mM Tris-HCl pH 8.0, 20% sucrose, 50 mM NaCl, 10 mM EDTA）で洗浄した。

さらに、20mg/ml のリゾチームを含む lysis buf.で懸濁し 37℃で 30 分培養した。

次に、4ml の IP buf.（50 mM HEPES-KOH pH 7.5, 200 mM, NaCl, 1 mM EDTA, 1% 

Triton X-100, 0.1% sodium deoxycholate, 0.1% SDS, 5% glycerol）と終濃度 1mg/ml

の PMSF を添加し、氷上で合計 10 分のソニケーション（XL2020, Astrason, USA）

を 1 分 ON、1 分 OFF の繰り返しで行った。15000rpm、30 分、4℃の遠心操作を

行い、上清を回収後、抗 FLAG 抗体（Sigma-Aldrich, Germany）を付加した proteinA 

dynabeads（100.02, Invitrogen, Norway）を添加した。抗 FLAG 抗体を付加した

proteinA dynabeads の調整は、以前に報告された論文を参照している（Katou et 

al.,2006）。混合液は 4℃で一晩の培養を行った。ビーズは IPbuf.を用いて 5 分間、

ローター培養で洗浄し、その後、IP salt buf.（IP buffer adding 500 mM NaCl）

と、wash buf.、TE（10 mM Tris-HCl, 1mM EDTA pH 8.0）で洗浄した。標的タ

ンパク質に結合している DNA 断片は、100 μl elution buffer （250 mM Tris-HCl pH 

7.5, 50 mM EDTA pH 8.0, 5% SDS）を添加し、65℃で 20 分反応させることで、

回収した。細胞粗抽出液と、免疫沈降した DNA 断片溶液は、終濃度 2mg/ml の

proteinaseK（Takara、Japan）で 42℃、2 時間反応させることでタンパク質を分解

し、その後、65℃、6 時間の培養で proteinaseK の不活化を行った。細胞粗抽出

液と免疫沈降サンプルにおける、それぞれフリーの DNA 断片は、Qiaquick 

purification kit （QIAGEN, Germany）を用いて精製し、100 μl の elution buf. 

（QIAGEN, Germany）で溶出した。溶出した DNA 断片はランダムプライマーを

用いて増幅し、DNaseIで断片化した後、トランスクリプトームと同様にGeneChip 

DNA Labeling Reagent (Affymetrix, USA)を用いて、biotin-ddUTP により標識を行

った。その後の操作も、トランスクリプトームと同様に行った。custom Affymetrix 

oligonucleotide chip により生データ（CEL.files）を取得し、さらに、Array edition 

of In Silico Molecular Cloning program (In Silico Biology, Japan)を用いて解析する

ことで、標的タンパク質の結合領域をコンピューター上で可視化した。ミスマ

ッチプローブのシグナル強度は、完全マッチしたプローブより引き算した。10％

以下の低いシグナル強度のプローブと、マイナスの値を示したプローブに関し

ては、さらなる解析で排除した。標的タンパク質に結合している DNA 断片と、
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細胞粗抽出液中の DNA 断片は、500 の平均シグナル値になるように調整した。

その後、標的タンパク質に結合している DNA 断片のシグナル強度を、細胞粗抽

出液中の DNA 断片のシグナル強度で割算することで、標的タンパク質が結合し

ているプローブを正確に算出した。全ての実験は二回行っている。 
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5. H-NS ダイマーの確認 

 全ての菌株は、10ml の LBN を用いて、好気条件下、37℃で OD600 が 0.4 にな

るまで培養した。遠心操作後、細胞を 1M Tris-HCl（pH8.0）で懸濁し、再度遠

心操作により細胞を回収した後、crosslinking buffer（50mM HEPES, 1M NaCl, 

5mM DTT）で懸濁し、ソニケーションにより細胞を破砕した。そして、15000rpm、

30 分、4℃で遠心操作した。回収した上清は、終濃度 0.5mM になるよう DMS

を添加し、室温で 30 分間培養した。最終的に、サンプルを終濃度 1％の TCA で

濃縮し、100 μl の 1xSDS sample buf.で溶解し、10-20％の gradient gel で SDS-PAGE

を行い、200mA、1 時間で PVDF 膜（GE Healthcare, UK）へブロッティングを行

った。その後、horseradish peroxidase-conjugated goat anti-rabbit IgG (Bio-Rad, USA) 

と polyclonal anti-H-NS 抗体、そして、Amersham ECL Plus Western blotting detection 

system （GE Healthcare, UK）を用いて、ウエスタンブロッティングを行い、H-NS

ダイマーの確認をした。 
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6. IPTG により誘導を行って過剰発現した His6-Hha と H-NS の共精製  

 TU08（W3110 pQE80-hha）を 50ml の LBN 培地を用いて、好気条件下、37℃

で OD600 が 0.1 まで培養後、終濃度 1mM になるように IPTG を添加し、さらに

OD600 が 0.4 になるまで培養した。遠心操作により細胞を回収後、TBS で洗浄し

た。その後、細胞を Binding/Wash buffer (0.1M HEPES, 0.5M NaCl, 10mM imidazole, 

1% TritonX-100, 10mM -mercaptoethanol) で懸濁し、Protease Inhibitor Cocktail 

（Roche Diagnositics, Germany）を添加した。サンプルは、氷上で合計 2 分のソ

ニケーションを、30 秒 ON、30 秒 OFF で繰り返し行った。そして、15000rpm、

30 分、4℃で遠心操作を行い、上清を回収した。回収した上清に、Dynabeads 

His-Tag Isolation & Pulldown （Invitrogen, Norway）を添加し、10 分、4℃で培養

後、ビーズを Binding/Wash buffer で 3 回洗浄した。ビーズに結合しているタンパ

ク質は 100μl の elution buf.で溶出した。精製したタンパク質は、10-20％のグラ

ジエントゲルで SDS-PAGE を行い、200mA、1 時間で、PVDF 膜へブロッティン

グした。その後、抗 H-NS 抗体（Dr.Hirofumi Aiba より譲渡）と抗 His-Tag 抗体（MBL、

Japan）を用いて、ウエスタンブロッティングを行い、確認した。 
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7. 大腸菌ゲノム DNA 上の Hha 結合領域を明らかにするための ChAP-chip 解析 

 TU08（W3110/ pQE80-hha）株と TU10（W3110/ hns::km/ stpA::cm pQE80-hha）

株を 50ml の LBN 培地を用いて、好気条件下、37℃で OD600 が 0.1 になるまで培

養後、終濃度 1mM の IPTG を添加し、さらに OD600 が 0.4 になるまで培養した。

その後、終濃度 1％のホルマリンを添加し、室温で 30 分間、培養した。遠心操

作により細胞を回収後、TBS で懸濁し、-80℃で保存した。保存した細胞は、3ml

の UT buffer (100 mM HEPES, 50 mM imidazole, 8 M urea, 0.5 M NaCl, 1% Triton 

X- -mercaptoethanol, pH 7.4)で懸濁し、Protease Inhibitor Cocktail を添

加し、ソニケーションにより細胞破砕と共に、ゲノム DNA の断片化を行った。

その後、15000rpm、30 分、4℃で遠心操作を行い、回収した上清に 25µL の 

Dynabeads His-Tag Isolation & Pulldown (Invitrogen, Norway)を添加し、10 分、4℃

で培養した。ビーズは UT buffer を用いて 5 回、洗浄を行い、最終的に 400 µL

の elution buf.（100 mM Tris–HCl, pH 7.5, 0.5 M imidazole, 1% SDS）で溶出した。

溶出液を Microcon-10 （Millipore）に添加し、wash buffer （50 mM Tris–HCl, pH 

7.5, 1% SDS, 10 mM EDTA）で 3 回洗浄後、100 µL で溶出した。細胞粗抽出液と

精製したサンプルは、2 mg/ml proteinase K （Takara, Japan）を用いて、42℃、2

時間でタンパク質を分解後、65℃、6 時間で proteinase K の不活化を行った。フ

リーの DNA 断片は、Qiaquick purification kit （QIAGEN, Germany）を用いて精

製し、100 µL の elution buf.で溶出した。その後の操作は、ChIP-chip と同様に

行った。 

  

 

 

Array design, transcriptome and ChIP-chip data 

Custom Affymetrix oligonucleotide chip were designed for the genome sequence 

AP009048.1. The design, transcriptome and ChIP-chip data are now depositing in 

EMBL, Array express data base.  
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Ⅲ． 結果 

 

 Ⅲ－1. 生育曲線（野生株、⊿hha、⊿ydgT、⊿hha/⊿ydgT、⊿hns、⊿stpA、

⊿hns/⊿stpA） 

 

 本研究で使用した菌株の生育曲線を作製した。図Ⅲ.1に示すように、hns欠失、

hns/stpA 欠失以外はとりわけ生育に影響を与えることはなかった。しかし、hns、

hns/stpA の両欠失株に関しては以前に報告されたように生育への影響がみられ、

とくに hns/stpA 二重欠失に関しては、かなり生育速度が遅くなっているのが確

認された。 

 

 

 

 
 

図Ⅲ.1  本研究で使用した各遺伝子欠失株の生育曲線

OD600 

時間（分） 
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Ⅲ－2. 大腸菌 K12 株での hha/ydgT、hns/stpA 欠失株のトランスクリプトーム解

析 

 

 H-NS と Hha それぞれのパラログによる相補的な影響を避けるために、

hha/ydgT 二重欠失株と、hns/stpA 二重欠失株を作成し、トランスクリプトーム解

析を行い野生株と比較した。大腸菌 5K 株において、Hha は浸透圧に応答してタ

ンパク質の発現を制御していることが明らかとなっていたので（Balsalobre et al., 

1999）、高浸透圧培地を用いて（0.3M の NaCl を負含む LB 培地）、hha/ydgT 二重

欠失株と、hns/stpA 二重欠失株のトランスクリプトーム解析を行い、比較した。

大腸菌は 37℃で好気条件下で培養し、OD600が 0.4の時に細胞を回収し、total RNA

を抽出して、アフィメトリクス社の E.coli genome2 マイクロアレイを用いて、そ

れぞれの遺伝子の転写量を確認した。欠失株において野生株と比較して転写量

が上昇もしくは減尐した遺伝子を特定するための基準値としては、４倍以上発

現レベルが上昇したものを転写量が上昇した遺伝子、0.25 倍以下発現レベルが

減尐したものを転写量が減尐した遺伝子として、さらに、FDR 値が 0.1 以下の

ものを信頼できるデータとして抽出した。 

 まず初めに、hns/stpA 二重欠失株のトランスクリプトーム解析を、hns 単独欠

失株と stpA 単独欠失株それぞれのトランスクリプトーム解析と比較した。stpA

欠失株では全ての遺伝子で転写量の変化が見られなかったが（図Ⅲ.2 の B）、hns

欠失株では野生株と比較して転写量が上昇した遺伝子は 172 個あり、転写量が

減尐した遺伝子は 1 個であった（図Ⅲ.2A）。一方、hns/stpA 欠失株では転写量が

上昇した遺伝子が 583 個（そのうち 162 個の遺伝子は hns 単独欠失株でも同様に

上昇している）で、転写量が減尐したものは 86 個であった（図Ⅲ.2C と表）。こ

のことから、StpA は確かに、hns 欠失を相補するように機能していることが裏

付けられた。期待されたように、hns 欠失株で転写量が上昇した遺伝子のうち

69％（172個のうち119個の遺伝子）が水平伝播によって得られた遺伝子であり、

さらに stpA を欠失して（hns/stpA 二重欠失）転写量が上昇した遺伝子のうち 59％

（416 個のうち 248 個）も水平伝播によって得られた遺伝子であることが確認で

きた。 

 次に、hha/ydgT 二重欠失株でも同様に、hha 単独欠失株と ydgT 単独欠失株の

トランスクリプトーム解析と比較した。ydgT 単独欠失株では数個の遺伝子にお

いて野生株と比較して転写量の変化が確認された（上昇した遺伝子は yhjX のみ

で、減尐した遺伝子は yfiD、sraA、pdhR、tke1、yifE、yejG の 6 個；図Ⅲ.2 の D）。

対照的に、hha 単独欠失株では野生株と比較して転写量が上昇した遺伝子は 113

個で、減尐した遺伝子は 8 個確認された（図Ⅲ.2E）。上昇した遺伝子では、浸透
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圧に応答する遺伝子や（例：osmY、kdpA、kdpC）、炭素飢餓ストレスに応答する

遺伝子（csiD、rmf）が含まれており、これは大腸菌におけるバイオフィルム形

成時において hha 単独欠失で浸透圧ストレスや酸ストレス、炭素飢餓ストレス

に関与する 13 個の遺伝子が誘導された知見と一致するものである

（Garcia-Contreras et al., 2008）。hha/ydgT 二重欠失株でも同等数の遺伝子におい

て転写量が確認され、野生株と比較して転写量が上昇した遺伝子は 134 個で、

減尐した遺伝子は 5 個であった（図Ⅲ.2F と表）。しかしながら、転写量が上昇

した遺伝子において、hha 単独欠失株と hha/ydgT 二重欠失株で重複したものは

わずか 12 個であり、これらの遺伝子は酸ストレスに関与するものであり、かつ

H-NS によって制御されるものであった（図Ⅲ.2E の灰色ドット）。さらに、

hha/ydgT 二重欠失株で転写量が上昇した遺伝子のほとんどが hns/stpA 二重欠失

株でも同様に転写量が上昇しているが、hha 単独欠失株では転写量が上昇した遺

伝子 113 個のうち、わずか 47 個だけが hns/stpA 二重欠失株でも同様に転写量が

上昇している遺伝子であることが確認できた。これらの結果は、hha 単独欠失株

で転写量が上昇するメカニズムと、hha/ydgT 二重欠失株で転写量が上昇するメ

カニズムが異なるものであることを示唆している。しかしながら本研究では、

このような hha 単独欠失による興味深い転写の脱抑制メカニズムについての詳

細を探索することはしなかった。 

 hha 単独欠失株とは対照的に、hha/ydgT 二重欠失株では転写量が上昇した 134

個の遺伝子うち 131 個が hns/stpA 二重欠失株でも同様に転写量が上昇している

ことが確認された（図Ⅲ.2C の灰色ドットと図Ⅲ.3）。しかし、3 個の遺伝子にお

いては hns/stpA 二重欠失株では転写量の上昇が確認されなかった。3 個のうち 2

個の遺伝子ではおそらく hns/stpA 二重欠失株でも同様に転写量が上昇している

と思われるが、低いシグナル感度により解析の段階において除かれていた（fimZ、

yhjA）。つまり H-NS/StpA に依存せず、Hha/YdgT によって転写が制御されてい

る可能性のある遺伝子は ycgX のみであった。これらの結果から、大腸菌 K12 株

において、H-NS/StpA が多数の遺伝子の転写抑制を行う上で、一部の遺伝子に

おける完全な転写抑制を行うためには Hha/YdgT を必要とすることが明らかと

なった。さらに、hha 単独欠失において、Hha の転写抑制機能が過剰発現した

YdgT によって相補されることも明らかとなった。 

 次に、H-NS/StpA の転写制御において Hha/YdgT を必要とする遺伝子に機能的

な特徴があるかどうかを確認した。hns/stpA 二重欠失株（62％、583 個中 363 個）

と hha/ydgT 二重欠失株（81％、134 個中 108 個）で転写量が野生株と比較して

上昇した遺伝子のほとんどが水平伝播によって得られた遺伝子であった

（Lawrence et al., 1998、Nakamura et al., 2004）。興味深いことに、hns/stpA 二重欠



38 

 

失株と hha/ydgT 二重欠失株の両方で転写量が上昇した遺伝子のうち 19％（131

個中 25 個がファージ）がファージとして大腸菌データベースで登録されている

遺伝子であり（Pec detabase）、一方、hns/stpA 二重欠失株で転写量が上昇した遺

伝子のうちではわずか 9％（583 個中 50 個がファージ）だけがファージである

ことが明らかとなった。その反面、その多くが水平伝播によって得られたもの

である線毛に関する遺伝子を調べると、hns/stpA 二重欠失株と hha/ydgT 二重欠

失株の両方で転写量が上昇した遺伝子のうち 7％、hns/stpA 二重欠失株で転写量

が上昇した遺伝子のうちでは 9％が、それに該当するものであり、両株間で同程

度の割合であった。これらの結果は、hns/stpA 二重欠失株と hha/ydgT 二重欠失

株の両方で転写量が上昇した遺伝子では、ファージに関する遺伝子が多く含ま

れていると示唆している。 
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図Ⅲ.2 トランスクリプトーム解析 

 トランスクリプトーム解析によって得られたシグナル値（log２）を、各遺伝子欠失株（A；hns、

B;stpA、C；hns/stpA、D;ydgT、E;hha、F;hha/ydgT）については縦軸に表し、W3110 株について

は横軸に表して作成したスキャッタープロット。 
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図Ⅲ.3 hns/stpA 欠失株と hha/ydgT 欠失株のトランスクリプトーム解析で野生株と比

べ転写量が上昇した遺伝子数をベン図で表した
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Ⅲ－3. H-NS のゲノム DNA への結合パターンは hha/ydgT でも変化しない 

 

 トランスクリプトーム解析より、Hha/YdgT はグローバルな転写抑制因子と

して、H-NS/StpA と協調的に機能することで、多数の遺伝子の転写を抑制して

いることが明らかとなった。次に、hha/ydgT 欠失株での H-NS の DNA 結合能

と H-NS ホモダイマー形成能を調べた。H-NS ホモダイマーの形成は、H-NS が

リプレッサーとして機能する上では必須な形態であることがわかっている

（Ueguchi et al.,1997）。hha/ydgT 欠失株での H-NS ホモダイマー形成能を確

認するために、DMS クロスリンカーを使用して実験を行った。細胞はトラン

スクリプトーム時と同様の条件下で培養し、同じ濁度で回収した。回収した細

胞をソニケーションにより破砕し、遠心操作後、上清を回収して DMS と反応

させた。H-NS ダイマーは、抗 H-NS 抗体（Uyar et al., 2009）を用いてウエスタ

ンブロッティングにより検出した。H-NS ホモダイマーは野生株と同様に、

hha/ydgT 欠失株でも明らかに形成していた（図Ⅲ.4）。しかしながら、H-NS と

StpA はヘテロダイマーを形成することが明らかとなっており、H-NS と StpA

の分子量にそれほど違いがないことを考慮すると、H-NS ホモダイマーと思わ

れるバンドは、もしかすると H-NS/StpA ヘテロダイマーの可能性も考えられる。 
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図Ⅲ.4 hha/ydgT 欠失株でも H-NS ダイマーは形成される 

hha/ydgT 欠失株での H-NS ダイマー形成能を確認するためにクロスリンカー（DMS）を加えて

実験を行った。レーン１は W3110（-DMS）、レーン２は W3110（+DMS）、レーン３は

W3110/hha::km/ydgT::cm（-DMS）、レーン４は W3110/hha::km/ydgT::cm（+DMS）、レーン５は

W3110/hns::km（-DMS）、レーン６は W3110/hns::km（+DMS）の結果を表している。 
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次に、hha/ydgT 欠失株での H-NS の大腸菌ゲノム DNA への結合能を確認し

た。私達は、H-NS の C 末端側に 3ｘflag タグを持ち、オリジナルのプロモータ

ーから誘導される大腸菌株に（Oshima et al., 2006、Uyar et al., 2009）、P1 トラン

スダクションを用いて hha/ydgT 二重欠失を導入した。そして、野生株と

hha/ydgT 欠失株での H-NS の結合パターンを ChIP-chip 解析を用いて確認し、

比較した。H-NS-3ｘflag を発現する野生株と hha/ydgT 欠失株は、トランスクリ

プトーム時と同様の条件で培養し、同じ濁度で細胞を回収した。細胞をホルム

アルデヒドで固定化させることで H-NS とゲノム DNA を架橋し、その後、ソ

ニケーションによって細胞破砕とゲノム DNA の断片化を行った。H-NS とゲノ

ム DNA の複合体は、FLAG 抗体を付加した dynabeads/proteinA によって精製し

た。H-NS とゲノム DNA の複合体を熱処理により脱架橋した後、H-NS３ｘflag

に結合しているゲノム DNA の断片を、アフィメトリクスカスタムアレイ

（Affymetrix）にハイブリダイゼーションさせるために精製した。プローブの

ラベリングと、カスタムアレイへのハイブリダイゼーション、そして解析は、

以前報告された論文を参照している（Uyar et al., 2009）。野生株と hha/ydgT 欠

失株における、大腸菌ゲノム DNA への H-NS の結合パターンを決定し、そし

て比較した。図Ⅲ.4 の A は CHIP-chip 解析より得られらた野生株と hha/ydgT

欠失株における H-NS 結合強度をスキャッタープロットで表しており、両者に

はゲノム DNA の広範囲に渡り、正の相関があることが確認できた（相関係数

＝0.91）。また、ゲノム DNA への H-NS 結合領域を選定すると（シグナル強度

が閾値以上のもの選抜；本論文の“材料と方法”で記載）、二回の実験から野

生株では 417 ヶ所、hha/ydgT 欠失株では 530 ヶ所の H-NS 結合領域が特定され

た。そして、野生株における H-NS 結合領域のうち 400 ヶ所（96％）において、

hha/ydgT 欠失株における H-NS 結合領域と重複していることも明らかとなった。

選定を行う際に、野生株と hha/ydgT 欠失株では同じ閾値を設けているにもかか

わらず、野生株に比べ、hha/ydgT 欠失株の方がより多くの H-NS 結合領域が得

られた。また、hha/ydgT 欠失株における H-NS 結合領域のうち約 84％において

野生株の H-NS 結合領域と重複していることが確認された。結果的に、H-NS

結合領域は hns/stpA 二重欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子周辺と（図Ⅲ.5

の A）、hha/ydgT 欠失株と hns/stpA 欠失株の両者で転写量が上昇した遺伝子周

辺（図Ⅲ.5 の B）の間では明らかな差は確認出来なかったため、H-NS の DNA

結合能が hha/ydgT 二重欠失株によって影響されることがないと結論付けた。 
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図Ⅲ.4 ChIP-chip 解析（H-NS）と ChAP-chip 解析（Hha）より得られたそれぞれの

結合強度をスキャッタープロットで表した 

A は W3110（横軸）と W3110/hha::km/ydgT::cm（縦軸）における H-NS の結合強度を相対的に

表し、B は W3110 の H-NS 結合強度（横軸）と、W3110/ｐQE80-hha の Hha 結合強度（縦軸）

を相対的に表した。 
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図Ⅲ.5  hha/ydgT 欠失株における H-NS の結合能と、H-NS と Hha の DNA 結合能の

相互関係をゲノムレベルで確認（ChIP-chip 解析と ChAP-Chip 解析） 

レーン 1 は W3110 での H-NS 結合パターン、レーン 2 は W3110/hha::km/ydgT::cm での H-NS 結

合パターン、レーン 3 は W3110 での Hha 結合パターン、レーン 4 は W3110/hns::km/stpA::cm

での結合パターンを表している。結合シグナルは縦軸に表しており、ChIP と sup.の結合強度の

相対値で表した。Hha の結合シグナルはゲノム全体で低く（レーン 4）、バックグラウンドが高

かった。コーディング領域を矢印で表し、遺伝子名はその上に表記している。A は hns/stpA 欠

失株のみで転写量が上昇した遺伝子（fixA）周辺の H-NS 結合パターンで、B は hns/stpA 欠失

株と hha/ydgT 欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子（ydaC）周辺の H-NS 結合パターンをそ

れぞれ表している。 

 

 

 

 



46 

 

Ⅲ－4. Hha は H-NS/StpA に依存して、H-NS のゲノム DNA 結合領域に共局在

する 

 本研究において、大腸菌におけるグローバルな転写抑制機構として、

H-NS/StpA と Hha/YdgT との相互作用が必要であることが明らかとなったが、依

然、どのようにして Hha/YdgT は H-NS/StpA の転写抑制機能に影響を与えるか

はよくわからない。Hha の DNA 結合能はいくつかの論文で報告されている

（Fahlen et al., 2001、Madrid et al., 2002、Nieto et al., 2000、Olekhnovich and 

Kadner,2006）。ゲルシフトアッセイにより、hilA の周辺では H-NS と Hha が個々

に、いくつもの領域に結合出来ることが示されている（Olekhnovich and 

Kadner,2006）。一方で、他の論文では hly オペロンの regulatory region に H-NS

は特異的に結合することが出来るが、Hha は非特異的に結合することも報告さ

れている（Madrid et al., 2002、Nieto et al., 2000）。そして私達の ChAP-chip 解析

は Hha のゲノム DNA 上の結合パターンが H-NS との相互作用によるものである

ことを証明した。 

 大腸菌において、H-NS と共精製される Hha の量は、SDS-PAGE ではわずかに

検出できるレベルであるということが報告されている（Nieto et al., 2002）。その

ため、本研究では H-NS/Hha 複合体を解析するために、過剰発現した His-Hha を

精製することで H-NS の共精製を行うことにした（図Ⅲ.6）。私達は、pQE80 プ

ラスミドに hha をクローニングすることで、Hha の N 末端側に His タグが付加

したものを過剰発現するプラスミドを作成した。そしてこのプラスミドを、野

生株と hns/stpA 欠失株に形質転換した。pQE80/hha プラスミドを持つ野生株と

hns/stpA 欠失株を LBN 培地で培養し、OD600 が 0.1 の時に、1mM の IPTG で

His-Hha を過剰発現させ、OD600 が 0.4 になるまで培養後、ホルマリンで His-Hha

とゲノム DNA をクロスリンクした。その後、高濃度尿素による変性条件下でソ

ニケーションを行い、細胞破砕とゲノム DNA の断片化を行った。H-NS/His-Hha/

ゲノム DNA 複合体は、Dynabeads His-tag Isolation and Pulldown（Invitrogen）

を用いて精製した（Chumsakul et al.,2011）。H-NS/ゲノム DNA 複合体を熱処理に

より脱クロスリンクさせ、H-NS に結合している DNA 断片を精製し、その後、

ChIP-chip 解析と同様にタイリングアレイによる解析（ChAP-chip 解析）を行っ

た。 

 野生株における Hha の ChAP-chip 解析により、Hha の大腸菌ゲノム DNA にお

ける結合領域は、H-NS の結合領域と重複していることが明らかとなった（図Ⅲ.5

の A、B のレーン 3）。さらに、H-NS と Hha の結合強度をスキャッタープロット

で表すと（図Ⅲ.4 の B）、H-NS と Hha はゲノム DNA の広範囲にわたって、正の

相関（相関係数＝0.77）があることも明らかとなった。しかしながら、H-NS と
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Hha の結合領域の重複は、H-NS の野生株と hha/ydgT 欠失株の時（96％）ほど重

複しておらず、H-NS の結合領域のうち 72％（417 ヶ所のうち 302 ヶ所）、Hha

の結合領域のうち 74％（476 ヶ所のうち 352 ヶ所）がそれぞれ重複していた。

相対的に低い Hha と H-NS の結合領域の重複は、ChAP-chip 解析による低い結合

強度と高いバックグランドによるものであると考えられる。それでも、Hha の

結合能は hns/stpA 欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子周辺あるいは、hha/ydgT

欠失株と hns/stpA 欠失株の両方で転写量が上昇した遺伝子周辺のどちらかに偏

っているわけではないことが、尐なくとも本研究の実験条件では確認できた（図

Ⅲ.5 の A、B のレーン 3 を比較）。重要なことは、hns/stpA 二重欠失株では Hha

の結合ピークが消失していることである（図Ⅲ.5 の A、B のレーン 4）。しかし、

わずか 2 ヶ所ではあるが、hns/stpA 二重欠失株でも Hha の結合ピークが確認でき

ている。 

 

 

 

 

 

 

 

 

           

           1    2     3    4 

図Ⅲ.6 pQE80-Hha ベクターを用いた H-NS の共精製 

レーン 1 は W3110/pQE80（H-NS 抗体）、レーン 2 は W3110/pQE80/Δhns/ΔstpA（H-NS 抗体）、

レーン 3 は W3110/pQE80（His 抗体）、レーン 4 は W3110/pQE80/Δhns/ΔstpA（His 抗体）をそ

れぞれ表している。

H-NS Hha 
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Ⅲ－5．コーディング領域を含む広範囲に結合している H-NS、StpA の転写抑制

を Hha と YdgY が補助する 

 

ChAP-CHIP 解析によって HHa は H-NS/StpA の転写抑制補助因子としては関

係なく、H-NS/StpA に依存しゲノム DNA に結合していることが明らかとなっ

た。 H-NS が転写調節因子として機能するときは H-NS の結合は遺伝子間領域

に偏っており、コーディング領域に結合しているときは核様体の構築、凝集と

して機能していることが示唆されている（Grainger et al., 2006）。本研究におけ

る H-NS のゲノム DNA への結合パターンより、H-NS/StpA の転写抑制において

Hha/YdgT を必要とする遺伝子では、H-NS の結合パターンが広く拡散して結合

している傾向が確認でき（図Ⅲ.7A）、さらには、多数の遺伝子コーディング領

域を含んでいることが明らかとなった（図Ⅲ.7B）。一方で、H-NS/StpA の転写

抑制において Hha/YdgT を必要としない遺伝子では、H-NS が遺伝子間領域の上

流に結合している傾向が確認できた（図Ⅲ.7C）。この傾向をゲノムレベルで確

認するために、ChIP-chip 解析のデータを目視により、H-NS の結合パターンが

遺伝子間領域のものと、コーディング領域にわたるものに分類した（表Ⅲ.1、

表 S.5～表 S.11）。このとき、H-NS の結合領域が同じ遺伝子間領域にあるもの

や、同じコーディング領域にあるものを一つの H-NS 結合領域とみなした（表

S.5）。 

その結果、202 ヵ所を H-NS 結合領域として決定し、さらにそれぞれを遺伝

子間領域のもの（図Ⅲ.7C、表 S.8、表 S.11）、1 つのコーディング領域（Single）

を含むもの（図Ⅲ.7A、表 S.6、表 S.9）、2 つ以上のコーディング領域（Multiple）

を含むものへと分類した（図Ⅲ.7B、表 S.7、表 S.10）。この分類では、10 ヵ所

の H-NS 結合領域において、コーディング領域と遺伝子間領域の両方に分類さ

れるものがあった（図 S1.D）。そのため、合計 212 ヵ所の H-NS 結合領域を分

類した。212 ヵ所の H-NS 結合領域の半分（106 ヵ所）が遺伝子間領域へと分類

され、残りの半分はコーディング領域を含むものと分類された（表Ⅲ.1）。そし

て、これらの H-NS 結合領域が hha/ydgT 欠失で転写量が上昇した遺伝子と

hns/stpA 欠失で転写量が上昇した遺伝子において、どのように分類されるかを

確認した（表Ⅲ.2、表 S.6～表 S.8）。その結果、H-NS 結合領域のうち 73 個の遺

伝子間領域のものと、89 個のコーディング領域のものが、hha/ydgT 欠失と

hns/stpA 欠失で転写量が上昇した遺伝子に分類された（表Ⅲ.1）。さらに、コー

ディング領域のものは、遺伝子を一つ含むもの（Single）が 27 個と、遺伝子を

複数含むもの（Multiple）が 62 個に分けられた。これらのことから、H-NS の

結合パターンには遺伝子間領域、コーディング領域（Single と Multiple）に偏り
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がないことを明らかにした。その上で、H-NS の結合パターンと Hha/YdgT、

H-NS/StpA によって転写が抑制されている遺伝子との相互関係について確認し

た（表Ⅲ.2、表 S.5～表 S.8）。その結果、hha/ydgT 欠失と hns/stpA 欠失の両方で

転写量が上昇した遺伝子では H-NS がコーディング領域に結合しているものが

多く（108 遺伝子；88％；表Ⅲ.2、図 S1.B、C）、遺伝子間領域に結合している

ものは尐なかった（11 遺伝子；9％；表Ⅲ.2 図 S1.A）。一方で、hns/stpA 欠失の

みで転写量が上昇した遺伝子についても、H-NS がコーディング領域に結合し

ているもの（243 遺伝子；55％；表Ⅲ.2）は遺伝子間領域に結合しているもの（136

遺伝子；31％；表Ⅲ.2）より多かったけれども、hha/ydgT 欠失で転写量が上昇

した遺伝子のうち遺伝子間領域に結合しているもの（11 遺伝子；9％；表Ⅲ.2）

に比べると、hns/stpA 欠失のみで転写量が上昇した遺伝子は遺伝子間領域に結

合している割合が高かった。さらに、コーディング領域（Multiple）に結合して

いるものを比較すると、hha/ydgT 欠失と hns/stpA 欠失の両方で転写量が上昇し

た遺伝子では 104 遺伝子（85％；表Ⅲ.2）であり、hns/stpA 欠失のみで転写量が

上昇した遺伝子（226 遺伝子；52％；表Ⅲ.2）に比べると多くみられた。これら

の結果は、H-NS の結合がコーディング領域まで広範囲にわたって結合してい

る領域では、H-NS/StpA が正常に転写抑制をするためには Hha/YdgT を必要と

していることを示唆している。 
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図Ⅲ.7 hha/ydgT 欠失株と hns/stpA 欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子周辺と、

hns/stpA 欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子周辺における H-NS の結合シグナル  

A は hha/ydgT 欠失株と hns/stpA 欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子周辺での 1 つのコーデ

ィング領域に H-NS が結合しているパターン（コーディング；Single）で、B は hha/ydgT 欠失

株と hns/stpA 欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子周辺での複数のコーディング領域に
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H-NS が結合しているパターン（コーディング；Multiple）で、C は hns/stpA 欠失株のみで転写

量が上昇した遺伝子周辺での遺伝子間領域に H-NS が結合しているパターンを表している。 

 

 

表Ⅲ1. H-NS 結合領域の分類 

H-NS 結合領域 

H-NS/StpA もしくは Hha/YdgT によっ

て抑制される遺伝子との重複 計 

NO YES 

遺伝子間領域 33 73 106 

コーディング領域 

17 89 106 

Single Multiple Single Multiple Single Multiple 

15 2 27 62 42 64 

計 50 162 212 

 

 

表Ⅲ2. H-NS の転写制御で Hha/YdgT を必要とする遺伝子と必要としない遺伝子に

おける H-NS 結合領域の分類 

H-NS 結合領域 遺伝子間領域 コーディング領域 結合なし d
 

hns/stpA 欠失株のみで

転写量が上昇した遺伝

子（436 個）a
 

136（31％）b
 

243（55％） 

57（13％） Single Multiple 

25（6％） 218（50％） 

hns/stpA 欠失株と

hha/ydgT 欠失株の両方

で転写量が上昇した遺

伝子（122 個）a
 

11（9％）c
 

108（88％） 

3（2％） 
Single Multiple 

12（10％） 96（79％） 

a: この解析では hns/stpA 欠失でのみ転写量が上昇した遺伝子として 436 個、hns/stpA 欠失と

hha/ydgT 欠失の両方で転写量が上昇した遺伝子として 122 個を使用した。b: hns/stpA 欠失におい

て転写量が上昇した遺伝子が遺伝子間領域に結合する H-NS、もしくは 1 つのコーディング領域

に結合する H-NS か複数のコーディング領域に結合する H-NS のどの分類に属するかを％で表記

した。c: b と同様に hns/stpA 欠失と hha/ydgT 欠失の両方で転写量が上昇した遺伝子がどの H-NS

結合パターンに属するかを％で表記した。d: hns/stpA 欠失のみと hns/stpA 欠失と hha/ydgT 欠失の

両方で転写量が上昇した遺伝子で H-NS の結合がみられないもの。 
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Ⅳ. 考察 

 

これまで、腸内細菌におけるサイレンシング、ひいては H-NS によるサイレ

ンシングの研究が精力的に行われ、多くの知見が得られているにもかかわらず、

その実態はよくわからないままである。これまでの実験結果ではいろいろと矛

盾を生じるデータも多数得られており、例えば H-NS の多量体形成が温度によ

り制御されていることに関して、低温のほうが多量体を形成しやすいと報告さ

れている場合もあれば、高温のほうが多量体を形成しやすいと報告されている

場合もある。さらに実態をややこしくしている要因として、環境変化によって

H-NS による転写抑制機能が制御されていることに関して、例えば、H-NS によ

って抑制されていて浸透圧の上昇によって転写が活性化する遺伝子では、温度

上昇では転写が活性化されないということと、全ての H-NS レギュロンが浸透

圧の上昇で転写が活性化しないということである。つまり、H-NS はそれぞれ

の環境変化に応じて、それぞれの遺伝子の転写制御を分別していることが、

H-NS のサイレンシングメカニズムの解明を困難にしているのである。また、

H-NS bridging を含む H-NS の構造、それに伴う DNA 構造というものは全て in 

vitro によるデータであり、in vivo において実際にどのような構造を形成してい

るのかについても、技術的な問題で証明されていない。そして、現在考えられ

ている H-NS による転写抑制メカニズム（RNAP トラッピング、プロモーター

閉塞、サイレンシング）がどの遺伝子で適応されているかについての棲み分け

も明らかとされず、さらには、本当にこのようなメカニズムが生体内で存在し

ているのかも証明されていない。しかしながら、CHIP-chip 解析やトランスク

リプトーム解析によって、H-NS は特異的な結合配列を持たず AT-rich な DNA

に結合し、外来遺伝子の転写を抑制しているということは事実である。加えて、

H-NS の結合は遺伝子間のみならず、コーディング領域にも結合していること

から、腸内細菌においてもサイレンシングが存在していることも確からしい。 

本研究において、サルモネラでの研究結果と同様に、大腸菌 K12 株において

も、hns/stpA 欠失株と hha/ydgT 欠失株のトランスクリプトーム解析の結果から、

Hha/YdgT の機能は HNS/StpA が多数の遺伝子の転写抑制を行う上で、一部の遺

伝子において必要であることが証明された。さらに、Hha は HNS/StpA と結合

することで、HNS/StpA に対する転写修飾因子としての機能とは関係なく、

HNS/StpA 依存的にゲノム DNA 上に結合していることが明らかとなった。私達

のトランスクリプトーム解析では HNS/StpA の転写抑制において Hha/YdgT に

依存的な遺伝子と、非依存的な遺伝子に分けられたが、今回の研究において、

この区別には H-NS の DNA への結合の仕方が関与していることが示唆され、
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Hha/YdgT 依存的に HNS/StpA が転写抑制を行う場合、H-NS は標的遺伝子のコ

ーディング領域まで広範囲に結合している傾向があり、一方で、Hha/YdgT 非

依存で転写抑制を行う場合は、標的遺伝子のコーディング領域から上流にのみ

結合している傾向が見られた。 

H-NS の転写抑制メカニズムについては、RNAP の転写開始反応の阻害から、

伸長阻害に関していくつか提案されている。In vitro の実験より、H-NS がプロ

モーター領域を覆うように連続して結合することで、RNAP の結合を阻害し、

転写を抑制出来ると考えられている（Rimsky et al., 2001）。H-NS は 2 つの異な

る DNA 領域に結合すると H-NS bridgeing を形成するために、プロモーター領

域を閉塞することで RNAP の結合を阻害するか（Shin et al., 2005）、プロモータ

ーに結合した RNAP の伸長を阻害することで（Dame et al., 2002、Schroder et al., 

2000）、転写を抑制することも知られている。さらに、転写調節領域の上流に

H-NS が結合すると、プロモーター領域の開きや、RNAP の伸長を阻害すること

も知られている（Mojica et al., 1997）。H-NS は DNA に結合することで、DNA

螺旋の巻き具合も調整することが出来るため、超螺旋構造に感受性の遺伝子の

転写を制御することも報告されている（Owen-Hughes et al., 1992、Blot et al., 2006、

Castang et al., 2010）。そして、変異体を用いた実験より、シュードモナスにおけ

る H-NS ホモログである MvaT と H-NS が機能するためには、多量体を形成す

ることが重要であることも証明された（Winardhi et al., 2012、Badaut et al., 2002）。

変異体により多量体を形成出来なくなった MvaT と H-NS はそれぞれシュード

モナスにおける cupA 遺伝子と大腸菌における proU 遺伝子の転写抑制が働かな

くなることから、これらの領域では H-NS/MvaT が DNA 上に連続的に結合する

ことで形成される DNA とタンパク質のフィラメントと、そのフィラメント間

でのタンパク質相互作用で形成されるブリッジ構造を介したループ構造が転写

を抑制する上で重要であることが示唆された（Lang et al., 2007、Johansson et al., 

2000）。これらのことから、Hha/YdgT が H-NS/StpA の多量体形成を促進するこ

とで、標的遺伝子のコーディング領域に渡って頻繁に形成され得ると考えられ

る DNA ループ構造と、DNA とタンパク質のフィラメント形成を促しているこ

とを提案する。一方で、Hha/YdgT に非依存な遺伝子では、H-NS/StpA がプロモ

ーター領域に結合することで転写抑制され得ると予想する。 

 蛍光異方性解析と NMR により、Hha と H-NS64（C 末欠失）がヘテロダイマ

ーを形成することが証明されている（Garcia et al., 2005、2006）。さらに、Hha

が欠失すると H-NS64 は高濃度においてホモダイマーしか形成出来ないが、Hha

が存在する時には H-NS64 は Hha/H-NS64 の高分子ヘテロオリゴマーを形成す

ることが出来る（Garcia et al., 2005）。これらの結果は、Hha が H-NS/StpA の多
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量体形成を促進するという予想を裏付けるものである。 

一方、hns/stpA 欠失株において転写量が減尐した遺伝子では、H-NS/StpA の

欠失に伴う、DNA の負の超螺旋構造の減尐による影響だと考える。 

サルモネラにおいて、H-NS が水平伝播によって得られた遺伝子を抑制する

ためには Hha/YdgT を必要とし、ハウスキーピング遺伝子を抑制する上では

Hha/YdgT を必要としないことが示唆されている（Banos et al., 2009）。本研究の

トランスクリプトーム解析では、H-NS/StpA が転写抑制する上で、Hha/YdgT

を必要とする遺伝子のうち 81％、Hha/YdgT を必要としない遺伝子のうち 57％

の遺伝子が水平伝播によって得られた遺伝子であった。つまり、大腸菌 K-12

株においては、どちらのグループでも相当数の遺伝子が水平伝播によって得ら

れたものであることがわかった。この関係は、おそらく Hha/YdgT 非依存で

H-NS/StpA によって抑制されるハウスキーピング遺伝子というものが、進化的

に早い段階で水平伝搬によって得られ、かつ、宿主にとって重要な役割を果た

すようになったために、既存の転写制御ネットワークに取りこまれたものと考

えられる。興味深いことに、トランスクリプトーム解析の結果では、わずかで

はあるが、hha/ydgT 欠失株で転写が上昇した遺伝子はファージであるものが多

くみられた。加えて、ファージから宿主を守る CRISPR/Cas システムとして知

られ、免疫システム CasA-E タンパク質をコードする ygc オペロンも hha/ydgT

欠失で転写が上昇していた（Mourino et al., 1996）。Banos 達が報告した結果

（Banos et al., 2009）と本研究での結果から、Hha/YdgT は H-NS/StpA と協調的

に機能することで、トランスポゾンのようなゲノム DNA にとって悪影響を及

ぼす可能性のある転移因子の制御に重要な役割を果たしていることが示唆され

る。 

Hha は生育環境の浸透圧に応答して遺伝子発現を制御することが知られてい

る（Nieto et al., 2000、Balsalobre et al., 1999、Yamashino et al., 1995）。大腸菌を

高浸透圧下で培養すると Hha の細胞内量が増加することがわかっており

（Mourino et al., 1998）、また、トランスクリプトーム解析の結果では、hha/ydgT

欠失で転写量が上昇した遺伝子の数が、低浸透圧培地と比べて高浸透圧培地の

方が多かった。これらの結果は、Hha/YdgT がファージやトランスポゾンのよ

うな転移因子の制御だけでなく、浸透圧に応答する遺伝子の転写制御にも関与

していることが考えられるが、このことを明らかにするためにはさらなら研究

が必要となる。 

以前に報告されたように、酸や浸透圧、炭素飢餓の環境ストレスに関与する

遺伝子群（Garcia et al., 2008）が hha 欠失によって誘導されることも確認した。

hha 欠失で転写量が上昇した遺伝子が hha/ydgT 欠失によって転写量がもとのレ
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ベルに戻るが、これはおそらく hha 欠失によって YdgT 量が増加することが原

因だと考えられる（Paytubi et al., 2004）。Hha 欠失で転写量が上昇した遺伝子 113

個のうち 47 個が、hns/stpA 欠失によっても転写量が上昇していたが、これはお

そらく hha 欠失で細胞内量が増加した YdgT が H-NS/StpA の転写抑制において

負の影響を与えているのかもしれないが、その詳細はよくわからない。ストレ

ス応答の遺伝子を含む、H-NS/StpA に非依存で hha 欠失において転写量が上昇

した遺伝子においては、細胞内量が増加した YdgT が H-NS や StpA の機能の一

つである転写後調節にも影響を与えるという、興味深い可能性も考えられる。

H-NS が rpoS の転写後調節をしていることや（Clodi et al., 1999）、StpA が RNA

シャペロン活性を持っていることはよく知られている（Deighan et al., 2000、Shi 

et al., 1994、Cusick et al., 1998 、Datsenko et al., 2000）。hha 欠失でストレス応答

に関連する遺伝子の転写量が上昇するメカニズムを明らかにするためには、さ

らなる研究が必要となる。 

本研究の結果をまとめると、in vivo において Hha/YdgT は H-NS/StpA と結合

しており、そして、H-NS/StpA の転写制御を調節していることが明らかとなっ

た。Hha/YdgT による調節は、H-NS/StpA が抑制している多数の遺伝子のうちの

一部において必要である。さらに、H-NS/StpA の転写制御に Hha/YdgT を必要

とする遺伝子の周辺領域では、H-NS/StpA は多量体を形成しているかもしれな

い。また、Hha/YdgT の生理学的役割としては、トランスポゾンやファージの

ような大腸菌ゲノム DNA に悪影響を与える可能性がある転移因子の制御を行

っていることが示唆された。これらの結果は、真核生物における転移因子がエ

ピジェネティックなサイレンシングによって制御されていることと類似して

（Navarre et al., 2007）、細菌における外来遺伝子サイレンシングの理解において

寄与するだろう。 
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表 S１. hha/ydgT トランスクリプトーム解析

Exp. 1 / Exp. 1 Exp. 2 / Exp. 1 Exp. 1 / Exp. 2 Exp. 2 / Exp. 2

Up regulated genes

MG1655_ybbD_b0500 5.91051 6.13857 4.93041 5.15847 5.53449 0.01920 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0499 5.39285 5.09790 5.44332 5.14837 5.27061 0.00362 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1346 3.54577 3.48232 7.01247 6.94902 5.24739 0.08116 hns/stpA Y, phage putative lambdoid prophage Rac excisionase

MG1655_b1345 4.06667 4.18608 5.49476 5.61417 4.84042 0.02977 hns/stpA Y, phage putative transposase

MG1655_ydaC_b1347 4.58938 4.57460 5.00737 4.99259 4.79099 0.00574 hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y tfI_b4215 4.30378 3.87682 5.63108 5.20412 4.75395 0.02977 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ykgI_b0303 4.19984 3.91464 5.29522 5.01002 4.60493 0.02525 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1933 4.33985 3.82627 5.37156 4.85798 4.59892 0.02546 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_appY_b0564 4.72733 3.83925 5.33057 4.44249 4.58491 0.02429 hha hns hns/stpA Y, phage regulatory  protein affecting appA and other genes

MG1655_yhiE_b3512 4.48672 2.54789 6.50631 4.56748 4.52710 0.07485 hha hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybfB_b0702 3.96045 3.78830 5.21059 5.03844 4.49945 0.02842 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_slp_b3506 4.58012 2.65957 6.13955 4.21900 4.39956 0.06644 hha hns hns/stpA Y outer membrane protein induced after carbon starvation

MG1655_yhiD_b3508 3.58549 3.33491 5.26609 5.01551 4.30050 0.04301 hha hns hns/stpA Y putative transport ATPase

MG1655_ybbC_b0498 4.76412 4.57473 4.01058 3.82119 4.29265 0.01920 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybcL_b0545 4.39888 4.33719 4.19858 4.13690 4.26789 0.00327 hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b2339 3.71111 3.22375 5.29607 4.80871 4.25991 0.04273 hns/stpA fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ynaE_b1375 4.73119 5.34608 3.01937 3.63426 4.18273 0.04584 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_lar_b1348 4.10793 3.97999 4.14927 4.02134 4.06463 0.00167 hns/stpA Y, phage restriction alleviation and modification enhancement

MG1655_y jhB_b4279 3.94014 2.34204 5.69124 4.09313 4.01664 0.07045 hns/stpA Y, phage putative transport protein

MG1655_y ibG_b3596 2.88557 3.64725 4.31007 5.07174 3.97866 0.04301 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagK_b0277 3.52814 3.75306 4.19640 4.42131 3.97473 0.01920 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yagL_b0278 3.33860 3.79533 4.14288 4.59960 3.96910 0.02429 hns hns/stpA Y, phage DNA-binding protein

MG1655_b1169 3.99026 4.16239 3.74656 3.91869 3.95447 0.00495 hns hns/stpA putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_recE_b1350 2.96794 3.30010 4.47573 4.80789 3.88792 0.04301 hns/stpA Y, phage exonuclease VIII, ds DNA exonuclease, 5 --> 3 specific

MG1655_b1459 3.96190 3.86754 3.90482 3.81046 3.88618 0.00158 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yafT_b0217 3.06521 5.17015 2.59945 4.70439 3.88480 0.06539 hns/stpA Y putative aminopeptidase

MG1655_b1367 2.80485 3.30015 4.46781 4.96312 3.88398 0.04812 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1458 4.03852 3.82111 3.85211 3.63469 3.83661 0.00495 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yccE_b1001 3.10093 3.06973 4.52763 4.49643 3.79868 0.04165 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ykgB_b0301 3.35618 3.10553 4.47831 4.22766 3.79192 0.03079 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydaY_b1366 3.64192 3.88697 3.66278 3.90782 3.77487 0.00478 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_ygiL_b3043 3.23888 3.75504 3.76545 4.28161 3.76024 0.02172 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_gadB_b1493 2.91127 2.45644 5.01349 4.55866 3.73497 0.06905 hha hns hns/stpA glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_b1674 3.21068 2.22419 5.16613 4.17964 3.69516 0.07080 hns/stpA Y putative oxidoreductase, Fe-S subunit

MG1655_b0512 2.72193 2.61650 4.74857 4.64314 3.68254 0.06491 hns/stpA putative hydrolase

MG1655_hdeB_b3509 3.31448 2.59773 4.74587 4.02912 3.67180 0.04598 hha hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ibJ_b3595 3.21176 3.08242 4.15584 4.02650 3.61913 0.02665 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhC_b4280 3.31593 2.94520 4.09127 3.72054 3.51824 0.02517 hns/stpA Y, phage putative dehydrogenase

MG1655_yagM_b0279 2.98861 3.50685 3.49230 4.01054 3.49958 0.02172 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_gadX_b3516 3.54061 2.45794 4.52430 3.44163 3.49112 0.04398 hha hns hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_ydiF_b1694 2.60736 2.67300 4.28661 4.35225 3.47981 0.05438 hns hns/stpA putative enzyme

MG1655_ycdT_b1025 3.94797 3.38274 3.57114 3.00591 3.47694 0.02172 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yrhA_b3443 2.44042 2.55680 4.31874 4.43512 3.43777 0.06428 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiK_b3489 1.90228 2.56861 4.14513 4.81147 3.35687 0.08746 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

relative ratio: hha/ydgT mutant / W3110 
a

gene name (Affymetrix's

description)

average

(relative

ratio: log2)

FDR value

overlap with

genes up-

regulated in
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overlap with
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overlap with

genes up-
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hns/stpA mutant

horizontally

acquired genes
b description (Affymetrix)
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MG1655_b1551 2.91417 3.53434 3.16334 3.78351 3.34884 0.02172 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_recT_b1349 2.79059 2.72496 3.87557 3.80994 3.30027 0.03407 hns/stpA Y, phage recombinase, DNA renaturation

MG1655_yhiL_b3490 2.34824 2.38936 4.17341 4.21453 3.28138 0.06567 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_celF_b1734 2.84481 2.90574 3.61749 3.67842 3.26162 0.02503 hns hns/stpA phospho-beta-glucosidase; cryptic

MG1655_fimZ_b0535 2.25390 2.01738 4.43040 4.19388 3.22389 0.08488 Y, fimbria fimbrial Z protein; probable signal transducer

MG1655_yahF_b0320 2.29761 2.87182 3.52695 4.10116 3.19938 0.04492 hns/stpA Y putative oxidoreductase subunit

MG1655_b1365 3.33057 3.52998 2.73376 2.93317 3.13187 0.02172 hns hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_hdeA_b3510 2.66830 2.04491 4.19582 3.57243 3.12036 0.06073 hha hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhhH_b3483 2.85682 3.13024 3.10816 3.38158 3.11920 0.01164 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfjI_b2625 2.62956 2.46749 3.73192 3.56986 3.09971 0.03790 hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yadL_b0137 2.57590 2.43522 3.72565 3.58496 3.08043 0.04165 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_b0701 2.81947 2.53990 3.60241 3.32284 3.07116 0.02778 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b4085 2.50440 2.45369 3.66857 3.61787 3.06113 0.04203 hns/stpA putative epimerase

MG1655_ybfC_b0704 2.38817 2.66874 3.41125 3.69182 3.03999 0.03734 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycgX_b1161 3.35249 3.37303 2.70522 2.72576 3.03913 0.02172 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1502 2.09672 2.05121 3.98819 3.94268 3.01970 0.07494 hns hns/stpA Y, fimbria putative adhesin; similar to FimH protein

MG1655_ydcC_b1460 2.16827 2.88154 3.10438 3.81765 2.99296 0.04301 hns/stpA Y H repeat-associated protein (ORF-H)

MG1655_ycgW_b1160 3.21662 3.74922 2.23656 2.76916 2.99289 0.04120 hha hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybcM_b0546 2.56755 2.43369 3.49102 3.35716 2.96236 0.03247 hns hns/stpA Y, phage putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_y jhG_b4297 2.50742 2.19215 3.71851 3.40324 2.95533 0.04492 hns hns/stpA phage putative dehydratase

MG1655_ybdO_b0603 3.03434 2.33550 3.55267 2.85383 2.94409 0.02977 hns/stpA Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_yhhZ_b3442 2.27913 2.46244 3.37566 3.55897 2.91905 0.04203 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1374 2.45349 3.04841 2.68491 3.27984 2.86666 0.02301 hns hns/stpA Y, phage putative transposon resolvase

MG1655_ygcK_b2759 2.10941 2.47774 3.25204 3.62037 2.86489 0.04398 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiW_b3515 2.68174 2.14030 3.55137 3.00993 2.84583 0.03790 hha hns hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_b2859 2.82662 3.38935 2.29350 2.85623 2.84143 0.02806 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_rhsD_b0497 2.19376 3.06551 2.55548 3.42724 2.81050 0.03498 hns/stpA Y rhsD protein in rhs element

MG1655_citB_b0620 2.23582 3.32946 2.28187 3.37551 2.80566 0.04273 hns/stpA sequence similarity  to Shigella regulator

MG1655_b0309 2.16462 2.28381 3.30451 3.42370 2.79416 0.04330 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b4087 2.01810 1.82362 3.74745 3.55297 2.78554 0.07494 hns/stpA putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_ykgH_b0310 2.67200 3.56243 1.99498 2.88541 2.77870 0.04301 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybcK_b0544 2.03873 2.11094 3.44399 3.51620 2.77746 0.05731 hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yeiN_b2165 2.60112 1.64076 3.88904 2.92867 2.76490 0.06948 hns hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_yhcA_b3215 2.07909 2.22920 3.29890 3.44901 2.76405 0.04766 hns/stpA Y putative chaperone

MG1655_yadC_b0135 1.86259 1.94215 3.51999 3.59955 2.73107 0.07349 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_b1501 1.81997 1.87259 3.54125 3.59387 2.70692 0.07724 hns hns/stpA Y putative oxidoreductase, major subunit

MG1655_b1364 2.62903 2.81268 2.56733 2.75099 2.69001 0.00495 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiJ_b3488 2.01510 1.77520 3.57712 3.33721 2.67616 0.07045 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y igF_b3817 2.16058 2.34302 2.95263 3.13508 2.64783 0.03141 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jeM_b4156 2.36069 2.29101 2.99812 2.92844 2.64456 0.02517 hns hns/stpA Y putative transport

MG1655_y jgL_b4253 2.32985 2.08565 3.19918 2.95498 2.64241 0.03598 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadN_b0141 1.43801 2.70311 2.58155 3.84665 2.64233 0.07867 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_y jfZ_b4204 1.75034 2.83399 2.43260 3.51625 2.63330 0.05443 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhH_b4298 2.55559 2.09457 3.15109 2.69007 2.62283 0.02932 hns hns/stpA phage putative lyase/synthase

MG1655_ycdP_b1021 2.13382 2.70205 2.52015 3.08838 2.61110 0.02665 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2758 2.31700 2.43198 2.77951 2.89449 2.60574 0.01920 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagZ_b0293 1.62443 2.25423 2.91167 3.54147 2.58295 0.06539 hha hns hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_trkG_b1363 2.96347 1.95149 3.20342 2.19144 2.57746 0.04301 hns/stpA Y, phage trk sy stem potassium uptake

MG1655_b2858 2.05795 2.78694 2.33763 3.06662 2.56229 0.03099 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybhM_b0787 2.49535 1.54129 3.56136 2.60730 2.55132 0.06633 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b4084 1.75320 2.33790 2.76395 3.34865 2.55092 0.04986 hns/stpA Y putative NAGC-like transcriptional regulator
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MG1655_b4086 1.68529 1.60795 3.43283 3.35548 2.52039 0.08671 hns/stpA putative transport sy stem permease protein

MG1655_y jfI_b4181 1.97373 2.50250 2.48699 3.01576 2.49474 0.02977 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_cspI_b1552 2.31032 2.96206 2.02296 2.67470 2.49251 0.02932 hns hns/stpA Y, phage cold shock-like protein

MG1655_b2756 2.13497 2.30814 2.66215 2.83533 2.48515 0.02301 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_rhsB_b3482 2.14286 2.44842 2.49460 2.80016 2.47151 0.02040 hns/stpA Y rhsB protein in rhs element

MG1655_ycdQ_b1022 2.03318 2.78892 2.12202 2.87776 2.45547 0.03204 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydbD_b1407 1.93140 1.68235 3.19381 2.94476 2.43808 0.06073 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jeJ_b4145 1.90540 3.01306 1.83778 2.94544 2.42542 0.04986 hns hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_gmd_b2053 1.62215 2.00564 2.79396 3.17745 2.39980 0.05868 hns hns/stpA GDP-D-mannose dehydratase

MG1655_b3112 1.90341 1.80434 2.95650 2.85743 2.38042 0.04766 hns hns/stpA putative L-serine dehydratase

MG1655_y igG_b3818 1.16865 2.05843 2.69078 3.58056 2.37461 0.09550 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1707 2.46095 1.93448 2.72733 2.20086 2.33090 0.02562 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhjA_b3518 1.89925 1.71367 2.94623 2.76065 2.32995 0.04986 putative cy tochrome C peroxidase (EC 1.11.1)

MG1655_b2345 2.17118 2.61102 2.04189 2.48174 2.32646 0.02172 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_hdeD_b3511 2.57796 1.22809 3.40328 2.05342 2.31569 0.08574 hha hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2757 1.92096 2.38516 2.24418 2.70838 2.31467 0.02517 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdR_b1023 2.10635 2.84887 1.77369 2.51621 2.31128 0.03773 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yahA_b0315 2.42172 3.41005 1.20165 2.18998 2.30585 0.08529 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3113 1.66519 1.82819 2.73951 2.90251 2.28385 0.05389 hns/stpA hypothetical protein

MG1655_b0833 1.82219 2.51123 2.05575 2.74479 2.28349 0.03292 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydbA_1_b1401 1.76491 1.88151 2.61432 2.73092 2.24791 0.04203 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b0392 2.37502 1.48615 2.99573 2.10686 2.24094 0.05438 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0834 2.14596 2.47025 1.97493 2.29922 2.22259 0.01920 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1170 1.56327 2.41018 1.98743 2.83434 2.19880 0.04568 hns/stpA putative part of putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_yadK_b0136 1.69672 1.54649 2.84949 2.69926 2.19799 0.06073 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_yadM_b0138 1.66920 1.76913 2.61291 2.71284 2.19102 0.04568 hns hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ydjC_b1733 1.98717 1.91193 2.44572 2.37048 2.17883 0.02172 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b2760 1.32140 1.52368 2.82655 3.02883 2.17511 0.08768 hns hns/stpA Y, orf, hypothetical protein

MG1655_gltF_b3214 1.83143 2.50165 1.80916 2.47938 2.15540 0.03216 hns hns/stpA Y regulator of gltBDF operon, induction of Ntr enzymes

MG1655_b2374 1.61125 1.21098 3.06324 2.66297 2.13711 0.08919 hns/stpA Y putative enzyme

MG1655_ycdS_b1024 1.59536 2.63637 1.60268 2.64369 2.11952 0.05482 hns hns/stpA Y putative outer membrane protein

MG1655_yahG_b0321 1.30621 1.49943 2.71367 2.90689 2.10655 0.08403 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybeF_b0629 1.49841 2.81931 1.33622 2.65711 2.07776 0.07761 hns hns/stpA Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_fimB_b4312 2.34911 1.95612 2.18748 1.79449 2.07180 0.02172 hns hns/stpA Y, fimbria recombinase involved in phase variation; regulator for fimA

MG1655_y iiE_b3889 1.26082 1.97873 2.14943 2.86735 2.06408 0.06529 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yqeJ_b2848 1.26125 1.47577 2.64098 2.85551 2.05838 0.08482 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydbA_2_b1405 2.56108 2.72795 1.36799 1.53485 2.04797 0.07030 hns hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_evgS_b2370 2.58413 2.96215 1.11612 1.49415 2.03914 0.09563 hns/stpA Y putative sensor for regulator EvgA

MG1655_tdcE_b3114 1.25723 1.32485 2.72538 2.79299 2.02511 0.09375 hns/stpA Y probable formate acety ltransferase 3

down regulated genes

MG1655_hha_b0460 0.000526815 0.000842904 0.000381446 0.000610314 -10.7842881 0.014052184 haemolysin expression modulating protein

MG1655_ydgT_b1625 0.003881611 0.001940805 0.002492988 0.001246494 -8.82851843 0.025527429 orf, hypothetical protein

MG1655_yhjX_b3547 0.144286906 0.057547957 0.285478548 0.113861386 -2.96381862 0.098554063 orf, hypothetical protein

MG1655_rpiB_b4090 0.271474878 0.199027553 0.109327067 0.080151426 -2.7611187 0.08715188 putative resistance protein

MG1655_b2974 0.214903596 0.254611777 0.159944151 0.189497363 -2.3089944 0.040208565 ribose 5-phosphate isomerase B

MG1655_csrB_b4408 0.240057266 0.12678597 0.353367614 0.1866307 -2.24014563 0.085116915 flagellar biosynthesis; alternative sigma factor 28; regulation of flagellar operons

a;　トランスクリプトーム解析はW3110（野生型：Exp.1とExp.2）、欠失株（hns/stpA欠失：Exp.1とExp.2）においてそれぞれ２回の実験を行った。野生株に比べ欠失株で転写量が上昇した遺伝子を決定するために、欠失株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、野生株と欠失株の相対値を

算出した。一方で、野生株に比べ欠失株で転写量が減少した遺伝子を決定するときは、野生株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、相対値を算出した。相対値は野生株と欠失株でそれぞれ２回の実験を行っているため計４つの相対値を算出し、さらに、FDR値はそれぞれ算出した４

つの相対値から算出した。　b;　Yと表記されたも のは、水平伝播によって得られた遺伝子で、以前に報告された論文（Lawrence and Ochman, 1998; Nakamura et al., 2004）を参照したも のである。Phage、fimbria、flagellarに関する遺伝子も それぞれ表記してある。赤文字で表記したところは、欠失

株により消失した遺伝子である。
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表 S2. hns /stpAトランスクリプトーム解析

Exp. 1 / Exp. 1 Exp. 2 / Exp. 1 Exp. 1 / Exp. 2 Exp. 2 / Exp. 2

Up regulated genes

MG1655_b2654 6.11694 6.16356 13.44786 13.49448 9.80571 0.03221 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1471 5.88930 6.14048 11.67066 11.92184 8.90557 0.02428 Y putative glycoprotein

MG1655_sfmH_b0533 7.11444 7.21949 10.43636 10.54142 8.82793 0.00840 Y, fimbria involved in fimbrial assembly

MG1655_b1455 7.77083 7.60363 9.50779 9.34059 8.55571 0.00335 Y orf, hypothetical protein

MG1655_gadA_b3517 6.66447 6.66701 9.76133 9.76388 8.21417 0.00841 hha hns glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_yagX_b0291 7.02080 7.07244 9.00063 9.05227 8.03654 0.00432 fimbria putative enzyme

MG1655_b2655 5.13316 5.01869 10.99941 10.88493 8.00905 0.03101 orf, hypothetical protein

MG1655_slp_b3506 6.91748 7.06018 8.47691 8.61961 7.76854 0.00327 hha hns hha/ydgT Y outer membrane protein induced after carbon starvation

MG1655_ycbR_b0939 6.48350 6.45677 8.96893 8.94219 7.71285 0.00634 Y, fimbria putative chaperone

MG1655_b1730 5.50947 5.68436 9.59694 9.77182 7.64065 0.01658 Y orf, hypothetical protein

MG1655_wcaE_b2055 5.35273 5.51415 9.41574 9.57716 7.46495 0.01709 Y putative colanic acid biosynthesis glycosy l transferase

MG1655_b2650 6.07646 5.90078 8.97646 8.80078 7.43862 0.00897 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1933 6.93022 6.73456 7.96193 7.76627 7.34825 0.00199 hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_ycbQ_b0938 7.06040 7.01180 7.66526 7.61666 7.33853 0.00094 hns Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ybcL_b0545 7.36976 7.48236 7.16946 7.28206 7.32591 0.00027 hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_gadB_b1493 6.24944 6.22703 8.35167 8.32926 7.28935 0.00540 hha hns hha/ydgT glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_y jiC_b4325 4.91708 4.98317 9.53506 9.60115 7.25912 0.02320 Y orf, hypothetical protein

MG1655_fixA_b0041 5.56864 5.69476 8.75978 8.88590 7.22727 0.01151 probable flavoprotein subunit, carnitine metabolism

MG1655_b1377 6.59852 6.65062 7.75772 7.80982 7.20417 0.00235 putative outer membrane protein

MG1655_sfmD_b0532 6.03413 5.99088 8.18097 8.13772 7.08593 0.00578 Y, fimbria putative outer membrane protein, export function

MG1655_ybeT_b0647 4.94091 4.96396 9.18884 9.21189 7.07640 0.02064 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycbS_b0940 6.24997 6.34987 7.78782 7.88772 7.06885 0.00364 Y, fimbria putative outer membrane protein

MG1655_sfmC_b0531 4.92892 5.00387 9.13186 9.20681 7.06786 0.02029 Y, fimbria putative chaperone

MG1655_yaiP_b0363 6.23774 6.14301 7.96493 7.87020 7.05397 0.00429 Y polysaccharide metabolism

MG1655_yfbL_b2271 4.35504 4.43235 9.62182 9.69914 7.02709 0.03236 Y putative aminopeptidase

MG1655_b1499 5.98407 5.93520 8.10606 8.05720 7.02063 0.00578 Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_leuO_b0076 6.53972 6.63614 7.32108 7.41750 6.97861 0.00152 hns Y probable transcriptional activator for leuABCD operon

MG1655_yhiE_b3512 5.95568 5.94534 7.97527 7.96493 6.96030 0.00541 hha hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1966 6.29832 6.17939 7.73890 7.61996 6.95914 0.00348 putative outer membrane protein

MG1655_yhiM_b3491 5.98332 5.95567 7.90270 7.87505 6.92918 0.00498 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yccE_b1001 6.19915 6.23142 7.62585 7.65812 6.92863 0.00342 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybbD_b0500 7.53831 7.28134 6.55821 6.30124 6.91978 0.00202 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2060 4.55383 4.70725 9.02514 9.17855 6.86619 0.02441 hypothetical protein

MG1655_yhiF_b3507 5.70232 5.52308 8.09543 7.91619 6.80925 0.00747 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2339 6.09831 5.89407 7.68327 7.47904 6.78867 0.00403 hha/ydgT fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_appY_b0564 6.48039 6.49283 7.08363 7.09607 6.78823 0.00096 hha hns hha/ydgT Y, phage regulatory  protein affecting appA and other genes

MG1655_b2853 5.47938 5.76487 7.80130 8.08680 6.78309 0.00720 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yaiS_b0364 5.75806 5.97209 7.57380 7.78784 6.77295 0.00481 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1965 5.56464 5.61263 7.90778 7.95578 6.76021 0.00726 hypothetical protein

MG1655_appB_b0979 6.27801 6.23480 7.27106 7.22785 6.75293 0.00203 hns probable third cy tochrome oxidase, subunit II

MG1655_wcaG_b2052 5.90261 6.11211 7.32060 7.53010 6.71635 0.00354 putative nucleotide di-P-sugar epimerase or dehydratase

MG1655_b2648 6.15895 5.79843 7.61839 7.25786 6.70841 0.00374 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhaC_b3121 5.70529 5.56185 7.76089 7.61744 6.66137 0.00598 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2656 4.75046 4.33428 8.95761 8.54144 6.64595 0.02320 orf, hypothetical protein

MG1655_y jbM_b4048 5.51800 5.38239 7.85785 7.72224 6.62012 0.00749 Y orf, hypothetical protein

relative ratio: hns/stpA  mutant / W3110 
a

gene name (Affymetrix's

description)

average

(relative

ratio: log2)

FDR value

overlap with

genes up-

regulated in

hha mutant

overlap with

genes up-

regulated in

hha/ydgT mutant

horizontally

acquired genes
b description (Affymetrix)

overlap with

genes up-

regulated in

hns mutant
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MG1655_b1470 5.44400 5.22226 7.99859 7.77684 6.61042 0.00887 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1964 5.74578 5.96520 7.14288 7.36230 6.55404 0.00358 putative outer membrane protein

MG1655_b1936 6.38888 6.32797 6.77723 6.71633 6.55260 0.00060 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yciE_b1257 5.44398 5.44167 7.54241 7.54011 6.49204 0.00637 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhcA_b3215 5.79179 5.88391 7.01160 7.10372 6.44776 0.00294 hha/ydgT Y, fimbria putative chaperone

MG1655_b1458 6.55929 6.48403 6.37287 6.29762 6.42845 0.00027 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybfD_b0706 4.37303 5.09155 7.74614 8.46466 6.41885 0.01668 Y putative DNA ligase

MG1655_ykgK_b0294 5.68859 5.44586 7.38305 7.14032 6.41446 0.00473 hns Y, fimbria putative regulator

MG1655_b1934 5.10773 5.01068 7.78113 7.68408 6.39591 0.01030 orf, hypothetical protein

MG1655_appC_b0978 5.48406 5.61291 7.16876 7.29761 6.39083 0.00467 hns probable third cy tochrome oxidase, subunit I

MG1655_b1502 5.48759 5.39861 7.37906 7.29009 6.38884 0.00555 hns hha/ydgT Y, fimbria putative adhesin; similar to FimH protein

MG1655_yagY_b0292 5.80026 5.70531 7.02009 6.92514 6.36270 0.00298 hns fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_wcaF_b2054 4.89491 5.19792 7.51382 7.81683 6.35587 0.01012 Y putative transferase

MG1655_yrhA_b3443 5.33335 5.35685 7.21167 7.23517 6.28426 0.00563 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yehB_b2109 5.81647 6.00254 6.56121 6.74729 6.28188 0.00171 Y putative outer membrane protein

MG1655_yrhB_b3446 5.35066 5.32440 7.23757 7.21131 6.28099 0.00570 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1459 6.30280 6.31626 6.24572 6.25918 6.28099 0.00003 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1501 5.37326 5.44857 7.09454 7.16986 6.27156 0.00492 hns hha/ydgT Y putative oxidoreductase, major subunit

MG1655_b2649 5.83752 5.84876 6.67438 6.68562 6.26157 0.00190 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0499 6.22473 6.22768 6.27519 6.27814 6.25143 0.00003 hns hha/ydgT Y, orf, hypothetical protein

MG1655_ybcK_b0544 5.56862 5.50369 6.97387 6.90895 6.23878 0.00376 hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b0362 5.19253 5.35478 7.09103 7.25328 6.22291 0.00585 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ygiL_b3043 5.97269 5.90267 6.49926 6.42924 6.20097 0.00095 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ygeK_b2855 5.47985 5.60330 6.75815 6.88160 6.18073 0.00348 Y putative 2-component transcriptional regulator

MG1655_yciF_b1258 5.27016 5.25093 7.08973 7.07050 6.17033 0.00552 hha hns Y putative structural proteins

MG1655_narZ_b1468 5.18882 5.17467 7.16457 7.15042 6.16962 0.00631 cryptic nitrate reductase 2 alpha subunit

MG1655_yqeK_b2849 5.11618 4.84654 7.46458 7.19494 6.15556 0.00871 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1551 6.12729 5.86994 6.37646 6.11911 6.12320 0.00058 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_hlyE_b1182 5.05521 5.13895 7.03958 7.12332 6.08927 0.00646 hns Y hemolysin E

MG1655_b1346 4.42137 4.26349 7.88807 7.73019 6.07578 0.01866 hha/ydgT Y, phage putative lambdoid prophage Rac excisionase

MG1655_ykgI_b0303 5.54463 5.49606 6.64001 6.59143 6.06803 0.00271 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagZ_b0293 5.39974 5.37272 6.68698 6.65996 6.02985 0.00354 hha hns hha/ydgT fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_yehC_b2110 4.72198 5.15728 6.87809 7.31340 6.01769 0.00796 Y, fimbria putative chaperone

MG1655_y ibG_b3596 5.49067 5.11982 6.91516 6.54432 6.01749 0.00428 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2657 5.38176 5.00774 6.98059 6.60658 5.99417 0.00492 Y putative enzyme

MG1655_b1500 4.93800 4.82045 7.14367 7.02612 5.98206 0.00813 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydeJ_b1537 5.22232 5.26276 6.68271 6.72314 5.97273 0.00428 hha hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiU_b3513 4.76265 4.77082 7.15135 7.15952 5.96109 0.00941 hha hns putative membrane protein

MG1655_yadN_b0141 5.37144 5.38983 6.51497 6.53337 5.95240 0.00298 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_xasA_b1492 5.25248 5.25400 6.60550 6.60701 5.92975 0.00386 hha hns acid sensitivity  protein, putative transporter

MG1655_b2083 5.14776 5.09044 6.73713 6.67980 5.91378 0.00480 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadL_b0137 5.24757 5.40468 6.39732 6.55443 5.90100 0.00312 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_sfmA_b0530 4.73878 4.90418 6.88853 7.05393 5.89635 0.00796 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yhiK_b3489 4.75489 4.77951 6.99774 7.02237 5.88863 0.00860 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_tke8_b4427 3.80634 3.86090 7.89381 7.94837 5.87736 0.02779

MG1655_y jcF_b4066 4.47479 4.43971 7.24252 7.20744 5.84111 0.01302 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2071 5.60290 5.54369 6.13391 6.07470 5.83880 0.00101 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1503 5.37152 5.34712 6.30577 6.28137 5.82645 0.00235 hns Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yhiS_b3504 4.46013 4.48419 7.16829 7.19235 5.82624 0.01268 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybfB_b0702 5.20499 5.19103 6.45513 6.44117 5.82308 0.00358 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein
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MG1655_wza_b2062 4.04364 4.11612 7.52407 7.59655 5.82009 0.02050 putative poly saccharide export protein

MG1655_b2085 5.42149 5.40279 6.22204 6.20333 5.81241 0.00192 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_fixX_b0044 4.95440 4.94950 6.63058 6.62568 5.79004 0.00541 putative ferredoxin

MG1655_csgF_b1038 4.59717 4.68772 6.89135 6.98191 5.78954 0.00922 Y, fimbria curli production assembly  transport component, 2nd curli operon

MG1655_gmd_b2053 5.16993 5.18212 6.34173 6.35393 5.76193 0.00334 hns hha/ydgT GDP-D-mannose dehydratase

MG1655_cadA_b4131 4.75188 4.55294 6.95351 6.75457 5.75323 0.00872 hns ly sine decarboxy lase 1

MG1655_yhiJ_b3488 4.91381 5.02410 6.47583 6.58612 5.74997 0.00487 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhF_b4296 4.86806 5.03298 6.43553 6.60045 5.73425 0.00492 hns phage putative transport sy stem permease

MG1655_b1367 4.91949 4.87121 6.58246 6.53418 5.72683 0.00541 hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b2658 4.52026 4.16485 7.28276 6.92735 5.72381 0.01358 Y orf, hypothetical protein

MG1655_wcaD_b2056 4.44014 4.34780 7.05243 6.96010 5.70012 0.01233 Y putative colanic acid polymerase

MG1655_envR_b3264 3.63263 3.63522 7.73252 7.73511 5.68387 0.03005 Y putative transcriptional regulator

MG1655_ybeS_b0646 4.18526 4.40495 6.95970 7.17939 5.68232 0.01376 Y putative enzyme of polynucleotide modification

MG1655_y jcZ_b4110 4.53339 4.50606 6.84903 6.82170 5.67755 0.00978 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yaaU_b0045 4.14676 3.95283 7.37624 7.18231 5.66453 0.01866 putative transport protein

MG1655_b1345 4.94347 4.92561 6.37156 6.35371 5.64859 0.00442 hha/ydgT Y, phage putative transposase

MG1655_yhiV_b3514 4.79244 4.67475 6.61241 6.49472 5.64358 0.00637 hns putative transport sy stem permease protein

MG1655_yhiL_b3490 4.80181 4.65303 6.62698 6.47820 5.64001 0.00641 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1169 5.72214 5.75887 5.47844 5.51517 5.61866 0.00043 hns hha/ydgT putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_b2084 4.63300 4.81894 6.41727 6.60321 5.61810 0.00630 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2374 4.88708 4.85741 6.33907 6.30940 5.59824 0.00456 hha/ydgT Y putative enzyme

MG1655_yraI_b3143 4.21951 4.20212 6.98248 6.96508 5.59230 0.01396 Y, fimbria putative chaperone

MG1655_fixC_b0043 4.69727 4.76197 6.38029 6.44500 5.57113 0.00578 flavoprotein; electron transport

MG1655_b0512 4.52452 4.52146 6.55115 6.54809 5.53630 0.00797 hha/ydgT putative hydrolase

MG1655_b3324 4.95169 4.81576 6.24984 6.11391 5.53280 0.00403 hns Y YheE

MG1655_b2372 4.74702 4.71379 6.34917 6.31595 5.53148 0.00541 Y putative receptor protein

MG1655_yraH_b3142 5.20576 5.26343 5.78782 5.84549 5.52563 0.00134 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yfbK_b2270 4.71870 4.90751 6.14149 6.33030 5.52450 0.00456 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybfC_b0704 4.97590 5.04827 5.99898 6.07136 5.52363 0.00284 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydaC_b1347 5.34127 5.27607 5.75926 5.69406 5.51766 0.00082 hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_asr_b1597 5.24360 5.26236 5.71038 5.72914 5.48637 0.00095 hha Y acid shock protein

MG1655_b1505 5.14729 5.00889 5.93627 5.79787 5.47258 0.00202 hns Y, fimbria putative outer membrane protein

MG1655_y jjQ_b4365 4.13915 4.17737 6.74549 6.78371 5.46143 0.01310 Y putative regulator

MG1655_yfjJ_b2626 4.37433 4.70797 6.21478 6.54841 5.46137 0.00709 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yhhZ_b3442 4.87317 4.94923 5.96969 6.04576 5.45946 0.00327 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2856 4.94303 5.07437 5.84317 5.97451 5.45877 0.00250 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfdE_b2371 4.85263 4.84476 6.07105 6.06319 5.45791 0.00374 Y putative enzyme

MG1655_y jhG_b4297 4.83395 4.86105 6.04504 6.07214 5.45304 0.00373 hns hha/ydgT phage putative dehydratase

MG1655_gltF_b3214 5.47840 5.44471 5.45613 5.42244 5.45042 0.00003 hns hha/ydgT Y regulator of gltBDF operon, induction of Ntr enzymes

MG1655_b1504 4.77722 4.60012 6.28055 6.10344 5.44033 0.00503 hns Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_y igF_b3817 5.10731 4.96525 5.89937 5.75731 5.43231 0.00205 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_appA_b0980 4.89741 4.92526 5.93694 5.96479 5.43110 0.00298 Y phosphoanhydride phosphory lase; pH 2.5 acid phosphatase; periplasmic

MG1655_rcsA_b1951 5.02885 5.05618 5.78059 5.80792 5.41839 0.00193 hns Y positive regulator for ctr capsule biosynthesis, positive transcription factor

MG1655_ybcM_b0546 4.93945 4.96610 5.86293 5.88957 5.41451 0.00252 hns hha/ydgT Y, phage putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_csgE_b1039 4.32352 4.29190 6.50712 6.47550 5.39951 0.00959 Y, fimbria curli production assembly  transport component, 2nd curli operon

MG1655_recE_b1350 4.62492 4.64723 6.13271 6.15503 5.38997 0.00507 hha/ydgT Y, phage exonuclease VIII, ds DNA exonuclease, 5 --> 3 specific

MG1655_ybeR_b0645 3.97293 4.21859 6.52956 6.77523 5.37408 0.01310 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ibJ_b3595 4.83768 4.91410 5.78176 5.85817 5.34793 0.00265 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jdA_b4109 4.62754 4.72564 5.93764 6.03574 5.33164 0.00432 hns putative vimentin

MG1655_ydeK_b1510 4.96628 4.82338 5.81701 5.67412 5.32020 0.00237 Y orf, hypothetical protein
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MG1655_hyaC_b0974 5.56709 5.72296 4.89724 5.05311 5.31010 0.00182 probable NiFe-hydrogenase 1 b-type cy tochrome subunit

MG1655_b2253 4.73542 4.85590 5.75564 5.87612 5.30577 0.00303 hha hns putative enzyme

MG1655_b0516 3.12313 3.43599 7.17522 7.48808 5.30560 0.03390 putative hydantoin utilization protein

MG1655_y jbL_b4047 4.15008 4.22787 6.38038 6.45817 5.30413 0.01042 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ais_b2252 4.97337 4.66517 5.90862 5.60043 5.28690 0.00285 hns Y protein induced by  aluminum

MG1655_ydbA_1_b1401 4.85567 4.86005 5.70508 5.70946 5.28256 0.00235 hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_ykgB_b0301 4.69448 4.71986 5.81661 5.84198 5.26823 0.00354 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0370 2.33787 2.43494 8.09276 8.18982 5.26385 0.07147 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagK_b0277 4.75996 5.09623 5.42821 5.76449 5.26222 0.00198 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_cspI_b1552 5.31943 5.48934 5.03207 5.20198 5.26071 0.00065 hns hha/ydgT Y, phage cold shock-like protein

MG1655_ydiF_b1694 4.39889 4.43894 6.07814 6.11819 5.25854 0.00630 hns hha/ydgT putative enzyme

MG1655_ecpD_b0140 4.34124 4.26507 6.25119 6.17502 5.25813 0.00787 Y, fimbria probable pilin chaperone similar to PapD

MG1655_ygeH_b2852 3.87029 4.14674 6.36428 6.64073 5.25551 0.01310 Y putative invasion protein

MG1655_wcaH_b2051 4.49267 4.44781 6.06029 6.01543 5.25405 0.00563 GDP-mannose mannosy l hydrolase

MG1655_ydeI_b1536 4.44466 4.62339 5.81544 5.99417 5.21941 0.00467 hha hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiD_b3508 4.48088 4.27316 6.16147 5.95376 5.21732 0.00641 hha hns hha/ydgT Y putative transport ATPase

MG1655_narU_b1469 3.84959 4.09950 6.32764 6.57755 5.21357 0.01310 hha Y nitrite extrusion protein 2

MG1655_b2653 3.85076 3.84593 6.57695 6.57212 5.21144 0.01580 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadC_b0135 4.41009 4.34040 6.06749 5.99780 5.20394 0.00629 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_b2070 4.55268 4.54085 5.85052 5.83868 5.19568 0.00438 Y putative chaperonin

MG1655_wcaL_b2044 6.67963 6.56208 3.82059 3.70304 5.19134 0.01751 putative colanic acid biosynthesis glycosy l transferase

MG1655_yqeH_b2846 4.56803 4.66150 5.70287 5.79635 5.18219 0.00369 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_wcaA_b2059 3.82430 4.06771 6.27848 6.52189 5.17310 0.01310 putative regulator

MG1655_y jcQ_b4081 2.30481 2.17347 8.16634 8.03500 5.16990 0.07688 putative enzyme

MG1655_ycgW_b1160 5.65372 5.65636 4.67366 4.67630 5.16501 0.00294 hha hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_wcaC_b2057 3.07599 3.04895 7.24591 7.21888 5.14743 0.03813 putative glycosy l transferase

MG1655_b0517 3.70208 4.00399 6.27995 6.58187 5.14197 0.01460 putative malate dehydrogenase

MG1655_ybeU_b0648 4.44808 4.49507 5.77948 5.82648 5.13728 0.00456 Y putative tRNA ligase

MG1655_cadB_b4132 4.28828 4.18453 6.07154 5.96779 5.12804 0.00732 transport of ly sine/cadaverine

MG1655_b2373 4.30315 4.43412 5.77015 5.90112 5.10213 0.00540 Y hypothetical protein

MG1655_ydaY_b1366 5.10381 5.06660 5.12467 5.08746 5.09564 0.00003 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_ybbC_b0498 5.54991 5.36977 4.79636 4.61622 5.08307 0.00214 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_y tfI_b4215 4.35057 4.46186 5.67786 5.78916 5.06986 0.00465 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1472 3.71826 3.88377 6.24877 6.41429 5.06627 0.01438 Y putative outer membrane porin protein

MG1655_ydbD_b1407 4.45745 4.39306 5.71986 5.65547 5.05646 0.00438 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0703 4.09409 3.94486 6.15822 6.00899 5.05154 0.00985 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yehD_b2111 3.83889 4.08327 6.01044 6.25481 5.04685 0.01112 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ygeG_b2851 2.99576 2.90664 7.18464 7.09552 5.04564 0.04014 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0943 4.11376 4.34509 5.64719 5.87852 4.99614 0.00600 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ycdU_b1029 4.26954 4.18568 5.77298 5.68911 4.97933 0.00578 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadK_b0136 4.36276 4.42418 5.51553 5.57695 4.96985 0.00397 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_yadM_b0138 4.50565 4.48751 5.44936 5.43122 4.96843 0.00294 hns hha/ydgT Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ydiB_b1692 4.29546 4.36549 5.54793 5.61796 4.95671 0.00443 hns putative oxidoreductase

MG1655_b2760 4.16816 4.22348 5.67331 5.72863 4.94839 0.00581 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfbN_b2273 4.45537 4.63142 5.26404 5.44009 4.94773 0.00251 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhH_b4298 4.63061 4.64030 5.22611 5.23580 4.93321 0.00170 hns hha/ydgT phage putative lyase/synthase

MG1655_adiA_b4117 4.29134 4.44386 5.41074 5.56326 4.92730 0.00388 biodegradative arginine decarboxy lase

MG1655_yagL_b0278 4.43536 4.61466 5.23963 5.41894 4.92715 0.00251 hns hha/ydgT Y, phage DNA-binding protein

MG1655_ygcK_b2759 4.26789 4.40287 5.41052 5.54550 4.90669 0.00403 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2345 5.02894 4.88073 4.89966 4.75145 4.89020 0.00039 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein
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MG1655_lar_b1348 4.83303 4.90553 4.87437 4.94687 4.88995 0.00012 hha/ydgT Y, phage restriction alleviation and modification enhancement

MG1655_htrE_b0139 4.01880 4.09944 5.68045 5.76109 4.88994 0.00699 Y, fimbria probable outer membrane porin protein involved in fimbrial assembly

MG1655_b2651 3.46115 3.44132 6.32622 6.30639 4.88377 0.01977 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ygeF_b2850 3.69278 3.53445 6.21304 6.05471 4.87375 0.01545 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yqeJ_b2848 4.13792 4.22436 5.51766 5.60410 4.87101 0.00523 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yafT_b0217 5.12606 5.06080 4.66031 4.59504 4.86055 0.00111 hha/ydgT Y putative aminopeptidase

MG1655_yfbM_b2272 3.83451 4.02865 5.67438 5.86853 4.85152 0.00860 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0941 4.51112 4.35117 5.30727 5.14732 4.82922 0.00252 Y, fimbria FimH-like protein

MG1655_fimE_b4313 4.54096 4.42893 5.22315 5.11112 4.82604 0.00199 hns Y, fimbria recombinase involved in phase variation; regulator for fimA

MG1655_y icK_b3659 3.88044 3.85447 5.77096 5.74499 4.81272 0.00904 Y two-module transport protein

MG1655_b1365 5.09613 5.11758 4.49932 4.52077 4.80845 0.00173 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b1691 3.19997 3.40114 6.19997 6.40114 4.80055 0.02255 putative amino acid/amine transport protein

MG1655_csgA_b1042 4.11516 4.25821 5.34033 5.48338 4.79927 0.00454 Y, fimbria curlin major subunit, coiled surface structures; cryptic

MG1655_b2758 4.54902 4.57141 5.01153 5.03392 4.79147 0.00111 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1409 3.68053 3.76090 5.80654 5.88691 4.78372 0.01161 Y putative phosphatidate cy tidy ltransferase

MG1655_cpsB_b2049 3.83334 3.79791 5.68134 5.64590 4.73962 0.00896 mannose-1-phosphate guany ltransferase

MG1655_b2254 4.38854 4.37825 5.08025 5.06995 4.72925 0.00202 hha hns putative sugar transferase

MG1655_ybeV_b0649 4.61939 4.61060 4.82750 4.81871 4.71905 0.00043 orf, hypothetical protein

MG1655_y lbE_b0519 3.71743 4.08709 5.33724 5.70690 4.71216 0.00747 orf, hypothetical protein

MG1655_bglG_b3723 4.21450 4.39362 5.01796 5.19708 4.70579 0.00258 hns Y positive regulation of bgl operon

MG1655_crcA_b0622 4.95579 4.83700 4.55778 4.43899 4.69739 0.00096 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2757 4.47927 4.58194 4.80249 4.90516 4.69222 0.00075 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_fixB_b0042 3.78804 3.95258 5.42802 5.59257 4.69030 0.00745 probable flavoprotein subunit, carnitine metabolism

MG1655_y iaT_b3584 4.28096 4.33656 5.01535 5.07095 4.67596 0.00227 putative outer membrane protein

MG1655_yghS_b2985 3.44071 3.44898 5.89096 5.89923 4.66997 0.01586 orf, hypothetical protein

MG1655_b2162 2.25668 2.44019 6.89330 7.07682 4.66675 0.05844 hypothetical protein

MG1655_ydcC_b1460 4.31318 4.05403 5.24929 4.99015 4.65166 0.00349 hha/ydgT Y H repeat-associated protein (ORF-H)

MG1655_y jhI_b4299 3.51700 3.75020 5.54149 5.77470 4.64585 0.01141 hns Y, phage putative regulator

MG1655_b2505 3.99576 4.02154 5.21158 5.23736 4.61656 0.00465 Y putative outer membrane lipoprotein

MG1655_hdeB_b3509 3.86447 3.91546 5.29586 5.34685 4.60566 0.00602 hha hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yehA_b2108 4.09536 4.11942 5.08790 5.11197 4.60366 0.00358 Y, fimbria putative type-1 fimbrial protein

MG1655_rhsE_b1456 4.41071 4.28554 4.91543 4.79026 4.60048 0.00152 Y RhsE

MG1655_ybaT_b0486 4.10995 4.09634 5.10200 5.08840 4.59917 0.00358 hha hns putative amino acid/amine transport protein

MG1655_ydcE_b1461 4.61637 4.72360 4.46923 4.57646 4.59641 0.00039 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yaiT_b0371 3.40830 3.43005 5.76258 5.78433 4.59631 0.01506 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfjI_b2625 4.20142 3.88063 5.30378 4.98299 4.59221 0.00438 hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y iaB_b3563 3.84640 3.76312 5.38001 5.29674 4.57157 0.00683 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybaS_b0485 3.97412 4.09568 5.04419 5.16574 4.56993 0.00403 hha hns putative glutaminase

MG1655_eaeH_b0297 1.82256 2.23184 6.89724 7.30652 4.56454 0.07435 Y attaching and effacing protein, pathogenesis factor

MG1655_y iiE_b3889 4.01321 4.22166 4.90182 5.11027 4.56174 0.00325 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_hdeD_b3511 4.17731 4.10328 5.00263 4.92861 4.55296 0.00274 hha hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_csgD_b1040 3.64794 3.72467 5.33899 5.41572 4.53183 0.00829 Y, fimbria putative 2-component transcriptional regulator for 2nd curli operon

MG1655_ybdO_b0603 4.13332 4.38204 4.65165 4.90036 4.51684 0.00179 hha/ydgT Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_b2857 4.05804 3.93113 5.10154 4.97463 4.51633 0.00398 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhS_b4309 3.34769 3.28852 5.73184 5.67267 4.51018 0.01613 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1721 4.28293 4.07268 4.94190 4.73164 4.50729 0.00216 ankyrin repeat protein

MG1655_ybeF_b0629 4.54875 4.62073 4.38656 4.45854 4.50364 0.00039 hns hha/ydgT Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_racC_b1351 3.37960 3.28437 5.69349 5.59826 4.48893 0.01530 Y, phage RacC protein

MG1655_y jbE_b4026 3.20325 3.32792 5.61987 5.74454 4.47389 0.01684 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yghT_b2986 2.04753 1.84042 7.09737 6.89026 4.46889 0.07652 Y orf, hypothetical protein
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MG1655_csgG_b1037 3.86867 3.88216 5.04924 5.06274 4.46570 0.00467 Y, fimbria curli production assembly /transport component, 2nd curli operon

MG1655_recT_b1349 3.88047 3.95576 4.96545 5.04073 4.46060 0.00428 hha/ydgT Y, phage recombinase, DNA renaturation

MG1655_fepE_b0587 4.05149 4.03674 4.87963 4.86488 4.45818 0.00284 Y ferric enterobactin (enterochelin) transport

MG1655_wcaB_b2058 3.17784 3.41482 5.49637 5.73335 4.45560 0.01580 putative transferase

MG1655_hyaE_b0976 3.64957 3.76099 5.09803 5.20945 4.42951 0.00651 processing of HyaA and HyaB proteins

MG1655_b1674 3.43594 3.45897 5.39139 5.41443 4.42518 0.01151 hha/ydgT Y putative oxidoreductase, Fe-S subunit

MG1655_yehP_b2121 3.03501 3.11371 5.71475 5.79345 4.41423 0.02117 orf, hypothetical protein

MG1655_ynaE_b1375 5.41445 5.11983 3.70263 3.40801 4.41123 0.00908 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b2275 4.03118 4.25122 4.56998 4.79001 4.41060 0.00186 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhA_b4311 2.70101 2.64753 6.12589 6.07242 4.38671 0.03523 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yciG_b1259 3.65110 3.55370 5.19213 5.09473 4.37292 0.00747 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_tauC_b0367 3.56651 3.64190 5.09160 5.16699 4.36675 0.00738 taurine transport sy stem permease protein

MG1655_yhaB_b3120 3.12538 3.08333 5.64894 5.60690 4.36614 0.01914 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhC_b4280 4.00435 3.92246 4.77969 4.69779 4.35107 0.00268 hha/ydgT Y, phage putative dehydrogenase

MG1655_b3326 3.41985 3.38711 5.30145 5.26872 4.34428 0.01112 hns YheG

MG1655_b1364 4.65826 4.04637 4.59657 3.98468 4.32147 0.00198 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_narY_b1467 3.11252 2.91321 5.72949 5.53018 4.32135 0.02117 cryptic nitrate reductase 2 beta subunit

MG1655_y jiD_b4326 3.47283 3.61940 5.02068 5.16725 4.32004 0.00771 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2255 3.62449 3.65464 4.98406 5.01421 4.31935 0.00616 hns putative transformy lase

MG1655_b2756 3.98951 4.11951 4.51670 4.64670 4.31810 0.00176 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2274 4.08270 4.04576 4.55738 4.52044 4.30157 0.00146 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdT_b1025 4.43725 4.50008 4.06042 4.12324 4.28025 0.00096 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhhH_b3483 4.15811 4.14916 4.40945 4.40050 4.27930 0.00058 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yahF_b0320 3.64602 3.68015 4.87536 4.90949 4.27775 0.00537 hha/ydgT Y putative oxidoreductase subunit

MG1655_aidB_b4187 3.35598 3.49311 5.05926 5.19640 4.27619 0.00934 hha putative acy l coenzyme A dehydrogenase

MG1655_y jgN_b4257 3.63029 3.69349 4.84423 4.90743 4.26886 0.00526 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybhD_b0768 3.84538 3.91854 4.60637 4.67953 4.26246 0.00268 hns Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_hyaA_b0972 3.73706 3.75390 4.76410 4.78093 4.25900 0.00421 hydrogenase-1 small subunit

MG1655_y jhT_b4310 2.95804 3.13309 5.38365 5.55870 4.25837 0.01866 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_y igG_b3818 3.47705 3.49750 4.99918 5.01963 4.24834 0.00766 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybdN_b0602 3.21939 3.34897 5.09586 5.22544 4.22241 0.01165 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybeQ_b0644 3.74380 3.85864 4.57174 4.68658 4.21519 0.00318 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfjW_b2642 4.43397 4.29910 4.09955 3.96468 4.19932 0.00095 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y iaW_b3587 2.83906 2.89285 5.49220 5.54598 4.19252 0.02299 orf, hypothetical protein

MG1655_yagW_b0290 3.72549 3.68728 4.66591 4.62771 4.17660 0.00376 fimbria putative receptor

MG1655_tauA_b0365 3.64950 3.51280 4.83466 4.69796 4.17373 0.00531 taurine transport sy stem periplasmic protein

MG1655_b1368 4.13291 3.78530 4.48696 4.13935 4.13613 0.00169 Y, phage putative alpha helix protein

MG1655_pitB_b2987 2.97355 2.76761 5.50428 5.29833 4.13594 0.02162 low-affinity  phosphate transport

MG1655_b1772 4.43656 4.36553 3.86380 3.79276 4.11466 0.00197 hns Y putative kinase

MG1655_sfmF_b0534 3.21747 3.36479 4.86133 5.00864 4.11306 0.00943 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_y jeJ_b4145 4.25905 4.03393 4.19143 3.96631 4.11268 0.00058 hns hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_bglJ_b4366 3.41822 3.40356 4.81241 4.79775 4.10799 0.00697 Y 2-component transcriptional regulator

MG1655_yhcD_b3216 3.55647 3.39577 4.81629 4.65558 4.10603 0.00598 Y, fimbria putative outer membrane protein

MG1655_yeiC_b2166 3.54914 4.01709 4.18068 4.64863 4.09888 0.00298 hns Y putative kinase

MG1655_acrE_b3265 3.18215 3.13681 5.05113 5.00579 4.09397 0.01220 transmembrane protein affects septum formation and cell membrane permeability

MG1655_wzxC_b2046 3.80920 3.54160 4.62305 4.35545 4.08233 0.00349 Y probable export protein

MG1655_yghR_b2984 2.96533 2.95389 5.17684 5.16540 4.06537 0.01708 orf, hypothetical protein

MG1655_b1374 3.95674 3.94026 4.18816 4.17169 4.06421 0.00058 hns hha/ydgT Y, phage putative transposon resolvase

MG1655_garD_b3128 3.61236 3.54401 4.54574 4.47739 4.04488 0.00393 (D)-galactarate dehydrogenase

MG1655_b4256 3.93552 3.68259 4.36615 4.11323 4.02437 0.00173 orf, hypothetical protein
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MG1655_y jcP_b4080 2.81317 2.84754 5.19331 5.22769 4.02043 0.02009 putative enzyme

MG1655_bglB_b3721 3.28511 3.49621 4.53665 4.74775 4.01643 0.00619 phospho-beta-glucosidase B; cryptic

MG1655_b3338 3.91771 3.88352 4.14638 4.11219 4.01495 0.00058 hypothetical protein

MG1655_y jfZ_b4204 3.61575 3.71484 4.29801 4.39710 4.00642 0.00253 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b0833 3.81977 3.93211 4.05333 4.16567 3.99272 0.00067 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jfJ_b4182 2.55154 2.75774 5.21573 5.42193 3.98673 0.02572 putative alpha helical protein

MG1655_emrY_b2367 3.36953 3.27222 4.69146 4.59414 3.98184 0.00673 Y multidrug resistance protein Y

MG1655_csgB_b1041 3.44869 3.58368 4.37879 4.51378 3.98124 0.00403 Y, fimbria minor curlin subunit precursor, similar ro CsgA

MG1655_y iaU_b3585 3.50829 3.49960 4.44221 4.43353 3.97091 0.00403 putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_b1170 3.80992 3.70254 4.23407 4.12669 3.96831 0.00146 hha/ydgT putative part of putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_y ihF_b3861 3.80945 4.11919 3.81532 4.12507 3.96726 0.00085 hns Y putative GTP-binding protein

MG1655_yshA_b3875 2.23713 2.82476 5.07948 5.66711 3.95212 0.03109 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y tfA_b4205 2.99001 2.89372 5.00887 4.91257 3.95129 0.01501 Y orf, hypothetical protein

MG1655_gadX_b3516 3.63297 3.27936 4.61666 4.26305 3.94801 0.00467 hha hns hha/ydgT Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_hyaB_b0973 3.06984 2.99057 4.90345 4.82419 3.94701 0.01269 hydrogenase-1 large subunit

MG1655_ybbY_b0513 2.62128 2.76761 5.09207 5.23840 3.92984 0.02276 Y putative transport

MG1655_b1330 3.77299 4.11801 3.73241 4.07742 3.92521 0.00096 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yggP_b2932 3.27817 3.42484 4.41935 4.56602 3.92210 0.00549 hns orf, hypothetical protein

MG1655_b1352 2.95344 2.95243 4.87011 4.86911 3.91127 0.01376 Y, phage hypothetical protein

MG1655_b3112 3.41511 3.35276 4.46819 4.40584 3.91047 0.00481 hns hha/ydgT putative L-serine dehydratase

MG1655_y jcS_b4083 2.11790 2.26121 5.53936 5.68268 3.90029 0.04499 orf, hypothetical protein

MG1655_yehL_b2119 3.14669 2.94670 4.85040 4.65042 3.89855 0.01147 orf, hypothetical protein

MG1655_y ihP_b3877 1.50149 1.96620 5.82685 6.29155 3.89652 0.07449 putative permease

MG1655_ykgA_b0300 3.81791 3.64159 4.14999 3.97367 3.89579 0.00111 Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_b1673 3.17871 3.20531 4.58496 4.61156 3.89513 0.00776 orf, hypothetical protein

MG1655_b3027 2.29642 2.36763 5.41743 5.48864 3.89253 0.03729 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yqeI_b2847 3.02741 3.21746 4.50934 4.69940 3.86340 0.00884 Y putative sensory  transducer

MG1655_b2086 2.68255 2.73714 4.98535 5.03994 3.86124 0.02038 hha Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3111 2.90485 3.01475 4.67537 4.78527 3.84506 0.01245 putative L-serine dehydratase

MG1655_yahL_b0326 2.92299 3.02244 4.65837 4.75782 3.84040 0.01201 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jgL_b4253 3.36496 3.43883 4.23429 4.30816 3.83656 0.00384 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yebB_b1862 3.10821 3.25668 4.40498 4.55345 3.83083 0.00701 Y orf, hypothetical protein

MG1655_wcaJ_b2047 2.93927 2.90648 4.71909 4.68629 3.81278 0.01273 Y putative colanic acid biosynthesis UDP-glucose lipid carrier transferase

MG1655_ygcW_b2774 2.76627 2.76013 4.82586 4.81972 3.79299 0.01701 putative oxidoreductase

MG1655_hdeA_b3510 3.04551 3.01035 4.57304 4.53788 3.79170 0.00952 hha hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ygcG_b2778 3.03122 3.09631 4.47273 4.53782 3.78452 0.00860 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yeiN_b2165 2.98033 3.29690 4.26824 4.58482 3.78257 0.00741 hns hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_b3323 2.78421 2.66695 4.87769 4.76042 3.77232 0.01778 Y putative export protein A for general secretion pathway  (GSP)

MG1655_yagM_b0279 3.45639 3.57978 3.96008 4.08347 3.76993 0.00192 hns hha/ydgT Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y jhB_b4279 2.85361 2.88021 4.60471 4.63131 3.74246 0.01278 hha/ydgT Y, phage putative transport protein

MG1655_yagV_b0289 3.21740 3.27974 4.18367 4.24601 3.73170 0.00456 Y, fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_b3325 3.02744 3.01680 4.44322 4.43258 3.73001 0.00854 hns YheF

MG1655_tauB_b0366 2.72108 2.52670 4.91210 4.71772 3.71940 0.02008 taurine ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_b1543 2.82863 2.85271 4.57479 4.59887 3.71375 0.01284 putative transport protein

MG1655_y ibA_b3594 3.80222 3.78990 3.59665 3.58433 3.69328 0.00058 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yodB_b1974 3.09881 2.97115 4.40559 4.27793 3.68837 0.00754 Y cy tochrome b561 homolog 1

MG1655_b4017 3.40375 3.46462 3.90728 3.96815 3.68595 0.00192 Y Arp

MG1655_b0834 3.84367 3.69776 3.67264 3.52673 3.68520 0.00061 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ymgC_b1167 4.20012 4.04595 3.32233 3.16815 3.68414 0.00422 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3330 3.14790 3.19997 4.14790 4.19997 3.67393 0.00487 Y putative export protein H
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MG1655_ycbF_b0944 3.27162 3.07241 4.27531 4.07610 3.67386 0.00503 Y, fimbria putative chaperone

MG1655_y iaV_b3586 2.95371 2.79303 4.54956 4.38888 3.67129 0.01132 putative membrane protein

MG1655_trkG_b1363 3.51035 3.59193 3.75030 3.83188 3.67111 0.00075 hha/ydgT Y, phage trk sy stem potassium uptake

MG1655_wcaK_b2045 2.96450 2.81275 4.52299 4.37124 3.66787 0.01079 putative galactokinase (EC 2.7.1.6).

MG1655_y iaM_b3577 2.04174 2.15230 5.18275 5.29331 3.66752 0.04272 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1354 2.44172 2.66050 4.59303 4.81181 3.62676 0.02038 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_tdcD_b3115 2.64521 2.56974 4.60555 4.53008 3.58764 0.01726 putative kinase

MG1655_b0514 2.87966 2.86769 4.30236 4.29038 3.58502 0.00924 hypothetical protein

MG1655_wcaI_b2050 2.44164 2.33604 4.80963 4.70404 3.57284 0.02530 putative colanic biosynthesis glycosy l transferase

MG1655_citB_b0620 3.54497 3.54367 3.59102 3.58972 3.56734 0.00007 hha/ydgT sequence similarity  to Shigella regulator

MG1655_ogrK_b2082 3.36366 3.51695 3.60643 3.75971 3.56169 0.00089 Y, phage prophage P2 ogr protein

MG1655_yhcE_b3217 3.23697 3.24282 3.87594 3.88179 3.55938 0.00268 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yahA_b0315 4.18674 4.14302 2.96667 2.92295 3.55484 0.00713 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2876 2.72922 2.51457 4.58755 4.37291 3.55106 0.01599 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_sgbU_b3582 2.76268 3.00259 4.09155 4.33146 3.54707 0.00859 putative 3-hexulose-6-phosphate isomerase

MG1655_yccD_b0999 3.44196 3.43673 3.63181 3.62658 3.53427 0.00058 hha orf, hypothetical protein

MG1655_b3113 2.99016 2.98990 4.06448 4.06422 3.52719 0.00581 hha/ydgT hypothetical protein

MG1655_b2362 2.21362 2.16791 4.88264 4.83693 3.52528 0.03298 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b1872 3.16949 3.35111 3.68912 3.87075 3.52012 0.00224 biotin sulfoxide reductase 2

MG1655_cmtB_b2934 2.57946 2.88153 4.14363 4.44569 3.51258 0.01206 hns Y PTS system, mannitol-specific enzyme II component, cryptic

MG1655_yehM_b2120 2.56550 2.47180 4.54656 4.45286 3.50918 0.01835 orf, hypothetical protein

MG1655_b2256 3.11198 3.06505 3.93153 3.88460 3.49829 0.00403 hns orf, hypothetical protein

MG1655_y iiF_b3890 3.34689 3.10179 3.89363 3.64854 3.49771 0.00252 Y orf, hypothetical protein

MG1655_rhsD_b0497 3.31629 3.29411 3.67801 3.65584 3.48606 0.00130 hha/ydgT Y rhsD protein in rhs element

MG1655_b1979 2.79206 2.60348 4.36642 4.17783 3.48495 0.01213 hns orf, hypothetical protein

MG1655_b1490 2.93212 3.15488 3.74298 3.96574 3.44893 0.00428 hha hns orf, hypothetical protein

MG1655_IS183_b4452 2.59733 3.12967 3.74764 4.27998 3.43865 0.00811 hns

MG1655_ybcW_b0559 2.72747 2.87626 3.99209 4.14087 3.43417 0.00817 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_celF_b1734 2.92606 3.15594 3.69874 3.92862 3.42734 0.00403 hns hha/ydgT phospho-beta-glucosidase; cryptic

MG1655_fucA_b2800 2.84215 2.92904 3.91498 4.00187 3.42201 0.00615 hns Y L-fuculose-1-phosphate aldolase

MG1655_yqiG_b3046 3.17869 3.17471 3.66628 3.66230 3.42050 0.00198 Y, fimbria putative membrane protein

MG1655_yaiB_b0382 3.32766 3.32480 3.51120 3.50833 3.41800 0.00058 hns orf, hypothetical protein

MG1655_fdrA_b0518 2.46091 2.73219 4.07116 4.34245 3.40168 0.01322 involved in protein transport; multicopy  suppressor of dominant negative ftsH mutants

MG1655_b1408 2.38615 2.09115 4.69340 4.39839 3.39227 0.02703 Y hypothetical protein

MG1655_y jdK_b4128 1.58496 1.78398 5.00000 5.19902 3.39199 0.06022 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2772 2.05052 2.30186 4.47402 4.72536 3.38794 0.02986 orf, hypothetical protein

MG1655_y jhE_b4282 3.53414 3.30791 3.45097 3.22474 3.37944 0.00075 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y jcR_b4082 2.03835 2.20967 4.54631 4.71764 3.37799 0.03190 putative membrane protein

MG1655_yfcU_b2338 2.91026 2.57613 4.17286 3.83872 3.37449 0.00884 fimbria putative outer membrane protein

MG1655_yhiW_b3515 2.93202 2.94275 3.80165 3.81238 3.37220 0.00455 hha hns hha/ydgT Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_b2858 3.42020 3.04296 3.69989 3.32265 3.37142 0.00194 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_tdcB_b3117 2.22740 2.29925 4.43926 4.51111 3.36926 0.02479 Y threonine dehydratase, catabolic

MG1655_b0509 2.82156 2.97400 3.73079 3.88324 3.35240 0.00492 putative oxidoreductase

MG1655_ydeH_b1535 3.07403 3.14158 3.56273 3.63028 3.35216 0.00203 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jfI_b4181 3.17332 2.99155 3.68659 3.50481 3.33907 0.00239 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycaC_b0897 1.73510 2.04965 4.60633 4.92087 3.32799 0.04389 hha orf, hypothetical protein

MG1655_yahG_b0321 2.59011 2.64919 3.99757 4.05665 3.32338 0.01060 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ieL_b3719 2.77418 2.64819 3.97705 3.85107 3.31262 0.00795 hns putative xy lanase

MG1655_b3665 3.46805 3.34985 3.26649 3.14829 3.30817 0.00075 hns putative adenine deaminase

MG1655_garR_b3125 2.23303 2.12546 4.46885 4.36127 3.29715 0.02648 tartronate semialdehyde reductase (TSAR)
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MG1655_ygcU_b2773 2.25286 2.44300 4.14708 4.33722 3.29504 0.01914 putative oxidoreductase subunit

MG1655_hyaD_b0975 2.68435 2.46795 4.11966 3.90326 3.29380 0.01149 processing of HyaA and HyaB proteins

MG1655_b0508 2.40763 2.33214 4.23683 4.16134 3.28448 0.01786 glyoxy late-induced protein

MG1655_emrK_b2368 1.94377 2.11924 4.44044 4.61592 3.27984 0.03363 Y multidrug resistance protein K

MG1655_yahE_b0319 2.38711 2.31305 4.24398 4.16993 3.27852 0.01841 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y lbF_b0520 2.70527 2.68388 3.86204 3.84065 3.27296 0.00747 putative carboxy lase

MG1655_b2146 2.09024 2.76243 3.77238 4.44456 3.26740 0.01771 putative oxidoreductase

MG1655_b1773 3.08775 3.25977 3.27405 3.44607 3.26691 0.00084 hns Y putative aldolase

MG1655_y iaO_b3579 2.28178 2.35885 4.17408 4.25115 3.26646 0.01925 putative solute-binding transport protein

MG1655_ybdM_b0601 2.69915 2.99030 3.50147 3.79262 3.24588 0.00465 orf, hypothetical protein

MG1655_yeiM_b2164 2.55654 2.87054 3.60935 3.92335 3.23994 0.00696 hns putative transport sy stem permease protein

MG1655_yddB_b1495 2.80735 2.68255 3.78364 3.65883 3.23309 0.00581 hns orf, hypothetical protein

MG1655_garL_b3126 1.69927 1.83520 4.61221 4.74814 3.22370 0.04778 alpha-dehydro-beta-deoxy -D-glucarate aldolase

MG1655_tdcE_b3114 2.49877 2.47821 3.96692 3.94636 3.22257 0.01214 hha/ydgT Y probable formate acety ltransferase 3

MG1655_yedV_b1968 4.00283 3.81806 2.61827 2.43350 3.21817 0.01117 hns Y putative 2-component sensor protein

MG1655_katE_b1732 1.84034 1.95346 4.46713 4.58024 3.21029 0.03902 hha catalase; hydroperoxidase HPII(III)

MG1655_b0701 2.94368 2.69058 3.72662 3.47352 3.20860 0.00452 hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_leuB_b0073 2.99270 2.82663 3.55520 3.38913 3.19092 0.00279 3-isopropy lmalate dehydrogenase

MG1655_fimB_b4312 3.25397 3.27274 3.09234 3.11111 3.18254 0.00057 hns hha/ydgT Y, fimbria recombinase involved in phase variation; regulator for fimA

MG1655_y ieC_b3720 2.11585 1.81112 4.55265 4.24793 3.18189 0.03442 putative receptor protein

MG1655_xy lF_b3566 2.01218 2.36148 3.99439 4.34369 3.17793 0.02299 hns xy lose binding protein transport sy stem

MG1655_ybgD_b0719 3.08114 2.91829 3.43493 3.27207 3.17661 0.00171 Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yedU_b1967 2.26186 2.39077 3.95892 4.08783 3.17484 0.01659 hha orf, hypothetical protein

MG1655_b1168 2.52933 2.41312 3.92742 3.81120 3.17027 0.01154 Y putative proteases

MG1655_b2641 2.49350 2.74108 3.59598 3.84356 3.16853 0.00757 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_y lbA_b0515 3.23145 3.06296 3.26611 3.09762 3.16453 0.00058 orf, hypothetical protein

MG1655_yeiA_b2147 2.33576 2.44539 3.86367 3.97330 3.15453 0.01354 putative oxidoreductase

MG1655_ybhM_b0787 2.63817 2.57417 3.70418 3.64018 3.13917 0.00699 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_yfaL_b2233 2.73722 2.59537 3.66136 3.51950 3.12836 0.00563 Y putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_xapR_b2405 3.14296 3.06763 3.18635 3.11102 3.12699 0.00026 hns Y regulator for xapA

MG1655_ybfG_b0690 2.91865 2.41266 3.82871 3.32272 3.12069 0.00674 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3322 2.56884 2.44607 3.77681 3.65405 3.11144 0.00896 Y calcium-binding protein required for initiation of chromosome replication

MG1655_b2755 2.98023 3.02156 3.19914 3.24047 3.11035 0.00075 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b4087 2.22373 2.25765 3.95308 3.98700 3.10536 0.01784 hha/ydgT putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_pphB_b2734 2.93964 2.87093 3.31725 3.24854 3.09409 0.00173 hns Y protein phosphatase 2

MG1655_b1821 3.29533 2.86872 3.31936 2.89276 3.09404 0.00193 orf, hypothetical protein

MG1655_b1771 3.02955 3.12812 3.05107 3.14964 3.08959 0.00028 Y hypothetical protein

MG1655_b2376 2.36332 2.16032 4.00314 3.80015 3.08173 0.01659 Y orf, hypothetical protein

MG1655_idnO_b4266 2.55496 2.50818 3.64573 3.59895 3.07695 0.00753 hns 5-keto-D-gluconate 5-reductase

MG1655_cbpA_b1000 2.62994 2.66146 3.48240 3.51391 3.07193 0.00501 hha curved DNA-binding protein; functions closely  related to DnaJ

MG1655_adiY_b4116 2.02971 1.85748 4.28286 4.11062 3.07017 0.03120 hns Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_ycdQ_b1022 3.04294 3.00625 3.13178 3.09509 3.06901 0.00027 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_phoA_b0383 3.06898 2.69115 3.44283 3.06500 3.06699 0.00257 alkaline phosphatase

MG1655_cmtA_b2933 2.56452 2.60819 3.50938 3.55305 3.05879 0.00598 hns PTS system, mannitol-specific enzyme II component, cryptic

MG1655_yccJ_b1003 1.84111 2.09691 3.98732 4.24312 3.04212 0.02913 hha orf, hypothetical protein

MG1655_lyxK_b3580 2.04643 2.33029 3.73122 4.01509 3.03076 0.01829 L-xy lulose kinase, cryptic

MG1655_yfjH_b2623 3.29553 3.18191 2.85301 2.73939 3.01746 0.00213 Y, phage putative histone

MG1655_b1707 2.86022 2.87143 3.12660 3.13781 2.99901 0.00096 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdP_b1021 2.72922 2.85290 3.11555 3.23924 2.98423 0.00192 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ynbD_b1411 2.94259 2.61302 3.34239 3.01282 2.97771 0.00257 Y putative enzymes
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MG1655_yeiL_b2163 2.28180 2.42275 3.51708 3.65802 2.96991 0.01031 hns Y stationary  phase nitrogen starvation regulator

MG1655_htrL_b3618 3.60567 3.61620 2.31002 2.32055 2.96311 0.01134 Y involved in lipopolysaccharide biosynthesis

MG1655_arcC_b0521 2.42392 2.26761 3.65413 3.49781 2.96087 0.01032 putative carbamate kinase (EC 2.7.2.2)

MG1655_yggF_b2930 2.48284 2.58691 3.32570 3.42977 2.95630 0.00537 hns orf, hypothetical protein

MG1655_ygbF_b2754 3.13450 2.91482 2.98075 2.76107 2.94779 0.00101 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1410 2.63606 2.47147 3.40057 3.23599 2.93602 0.00471 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ieK_b3718 2.34285 2.36347 3.47281 3.49343 2.91814 0.00885 hns putative isomerase

MG1655_yhfL_b3369 2.69950 2.70888 3.11454 3.12392 2.91171 0.00198 hns orf, hypothetical protein

MG1655_garP_b3127 1.52747 1.47932 4.30641 4.25826 2.89286 0.05450 putative transport protein

MG1655_y jfK_b4183 2.09499 1.89832 3.85892 3.66225 2.87862 0.02183 orf, hypothetical protein

MG1655_tdcC_b3116 1.93677 2.07030 3.68658 3.82011 2.87844 0.02135 Y anaerobically  inducible L-threonine, L-serine permease

MG1655_b3327 2.27637 2.52692 3.22497 3.47552 2.87594 0.00703 HofF

MG1655_b1672 2.36560 2.42780 3.26342 3.32562 2.84561 0.00619 orf, hypothetical protein

MG1655_b0392 2.40123 2.64587 3.02194 3.26659 2.83391 0.00403 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ypjA_b2647 2.47885 2.44216 3.20710 3.17041 2.82463 0.00456 Y putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_yehQ_b2122 2.23891 1.94649 3.68509 3.39268 2.81579 0.01583 orf, hypothetical protein

MG1655_ydgT_b1625 3.27208 2.99430 2.63330 2.35552 2.81380 0.00435 hns orf, hypothetical protein

MG1655_fucO_b2799 2.33521 2.47315 3.15132 3.28927 2.81224 0.00549 L-1,2-propanediol oxidoreductase

MG1655_yqiH_b3047 2.08644 2.18037 3.43658 3.53051 2.80847 0.01333 Y, fimbria putative membrane protein

MG1655_ybcS_b0555 3.40599 3.24914 2.31649 2.15964 2.78282 0.00916 Y, phage bacteriophage lambda ly sozyme homolog

MG1655_yceI_b1056 2.42776 2.57555 2.98578 3.13358 2.78067 0.00348 hns orf, hypothetical protein

MG1655_ydbA_2_b1405 3.32974 3.38948 2.13664 2.19639 2.76306 0.01108 hns hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_yraK_b3145 2.52158 2.47363 3.05069 3.00274 2.76216 0.00298 Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_b4085 2.06239 2.29055 3.22657 3.45473 2.75856 0.01098 hha/ydgT putative epimerase

MG1655_osmB_b1283 2.63791 2.68100 2.81734 2.86043 2.74917 0.00071 hns Y osmotically  inducible lipoprotein

MG1655_hyaF_b0977 2.39723 2.49318 3.00414 3.10009 2.74866 0.00374 nickel incorporation into hydrogenase-1 proteins

MG1655_b4086 1.74180 1.98784 3.48934 3.73537 2.73859 0.02382 hha/ydgT putative transport sy stem permease protein

MG1655_rhsB_b3482 2.44119 2.60752 2.79294 2.95926 2.70023 0.00199 hha/ydgT Y rhsB protein in rhs element

MG1655_ymgB_b1166 3.18425 3.43486 1.95739 2.20801 2.69613 0.01266 Y orf, hypothetical protein

MG1655_umuD_b1183 2.18391 2.58022 2.79886 3.19517 2.68954 0.00486 SOS mutagenesis; error-prone repair; processed to UmuD; forms complex with UmuC

MG1655_b3328 1.97059 1.85731 3.51096 3.39768 2.68414 0.01899 putative general protein secretion protein

MG1655_IS092_b4434 3.13209 2.17966 3.18475 2.23232 2.68220 0.00754

MG1655_yhjB_b3520 2.27450 2.42726 2.93670 3.08946 2.68198 0.00444 Y putative regulator

MG1655_b2363 1.70485 1.50197 3.86123 3.65834 2.68160 0.03789 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yraJ_b3144 2.28622 2.21583 3.14519 3.07480 2.68051 0.00632 Y, fimbria putative outer membrane protein

MG1655_alpA_b2624 1.70672 1.78749 3.57015 3.65091 2.67882 0.02782 Y, phage prophage CP4-57 regulatory  protein alpA

MG1655_y jjU_b4377 2.54435 2.48042 2.86215 2.79822 2.67128 0.00171 orf, hypothetical protein

MG1655_idnK_b4268 2.30138 2.22779 3.11203 3.03844 2.66991 0.00581 hns Y gluconate kinase

MG1655_yecG_b1895 1.60476 1.77729 3.55919 3.73172 2.66824 0.03116 Y putative regulator

MG1655_y jjV_b4378 2.18656 2.29337 3.02757 3.13438 2.66047 0.00629 orf, hypothetical protein

MG1655_y jiW_b4347 2.59950 2.61520 2.69847 2.71416 2.65683 0.00039 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1057 2.44674 2.30540 2.99076 2.84942 2.64808 0.00353 hns Y putative cy tochrome

MG1655_b1873 2.40716 2.31145 2.96151 2.86579 2.63648 0.00354 Y putative cy tochrome C-type protein

MG1655_ugd_b2028 2.89025 2.98962 2.25615 2.35552 2.62288 0.00428 Y UDP-glucose 6-dehydrogenase

MG1655_b4084 2.08699 2.09985 3.09774 3.11059 2.59879 0.00891 hha/ydgT Y putative NAGC-like transcriptional regulator

MG1655_b4088 2.17510 2.30249 2.87541 3.00280 2.58895 0.00492 putative LACI-type transcriptional regulator

MG1655_ydjJ_b1774 2.17653 2.09279 3.06924 2.98550 2.58101 0.00728 Y putative oxidoreductase

MG1655_ycdS_b1024 2.68064 2.46123 2.68797 2.46855 2.57460 0.00095 hns hha/ydgT Y putative outer membrane protein

MG1655_y lcC_b0573 2.16267 2.02423 3.09894 2.96050 2.56159 0.00814 hns orf, hypothetical protein

MG1655_pqqL_b1494 2.45302 2.31252 2.79264 2.65214 2.55258 0.00199 hns putative zinc protease
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MG1655_b1202 2.21769 2.24193 2.83976 2.86400 2.54085 0.00429 hns Y putative adhesion and penetration protein

MG1655_ycdR_b1023 2.69952 2.71419 2.36686 2.38153 2.54052 0.00184 hns hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_idnD_b4267 1.44105 1.44934 3.61097 3.61926 2.53016 0.04279 Y L-idonate dehydrogenase

MG1655_b3329 1.88085 1.84885 3.18856 3.15656 2.51870 0.01553 putative general protein secretion protein

MG1655_ygfJ_b2877 1.69367 1.79387 3.23915 3.33935 2.51651 0.02173 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_yahI_b0323 2.27036 1.84079 3.18484 2.75527 2.51281 0.00948 putative kinase (EC 2.7.2.2).

MG1655_y jdB_b4114 1.84620 1.50332 3.51836 3.17547 2.51084 0.02654 orf, hypothetical protein

MG1655_yecT_b1877 2.95146 2.58496 2.42053 2.05404 2.50275 0.00455 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3050 1.68463 1.44538 3.51752 3.27827 2.48145 0.03195 Y putative oxidoreductase

MG1655_b3051 1.65510 1.91679 3.04188 3.30357 2.47934 0.01859 putative membrane protein

MG1655_b2640 1.95319 1.84758 3.10891 3.00330 2.47824 0.01278 phage orf, hypothetical protein

MG1655_ydjC_b1733 2.24114 2.24263 2.69969 2.70118 2.47116 0.00284 hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_gabD_b2661 1.11548 1.12998 3.80979 3.82429 2.46989 0.07109 succinate-semialdehyde dehydrogenase, NADP-dependent activity

MG1655_b1601 2.06849 1.92557 3.00263 2.85970 2.46410 0.00870 putative transport protein

MG1655_ydjE_b1769 2.72678 2.54314 2.35438 2.17074 2.44876 0.00252 Y putative transport protein

MG1655_ybcR_b0554 3.36654 3.02585 1.86019 1.51950 2.44302 0.02297 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yggB_b2924 2.37095 2.23889 2.64639 2.51433 2.44264 0.00176 hha putative transport protein

MG1655_b1971 2.11358 2.18311 2.69649 2.76602 2.43980 0.00420 hha putative reductase

MG1655_xy lG_b3567 1.27408 1.78080 3.09772 3.60445 2.43926 0.03482 hns putative ATP-binding protein of xy lose transport sy stem

MG1655_y jjP_b4364 1.94965 1.89638 2.97642 2.92315 2.43640 0.01050 Y putative structural protein

MG1655_ybhJ_b0771 2.10760 2.08438 2.76758 2.74436 2.42598 0.00487 putative enzyme

MG1655_wrbA_b1004 0.88601 1.07385 3.75769 3.94552 2.41577 0.08480 flavoprotein WrbA (Trp repressor binding protein)

MG1655_leuD_b0071 2.02640 2.20994 2.62097 2.80451 2.41545 0.00455 isopropy lmalate isomerase subunit

MG1655_b0309 1.78058 1.90911 2.92047 3.04900 2.41479 0.01305 hha/ydgT orf, hypothetical protein

MG1655_fimC_b4316 1.78405 1.64675 3.18197 3.04467 2.41436 0.01938 Y, fimbria periplasmic chaperone, required for type 1 fimbriae

MG1655_b1810 1.98635 2.31579 2.50092 2.83036 2.40836 0.00444 hha hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ihQ_b3878 1.52602 1.64668 3.14860 3.26926 2.39764 0.02647 putative glycosidase

MG1655_ydhC_b1660 2.29154 2.18456 2.60111 2.49413 2.39284 0.00192 putative transport protein

MG1655_yhdV_b3267 1.79048 1.45561 3.32800 2.99314 2.39181 0.02484 orf, hypothetical protein

MG1655_yggA_b2923 2.52573 2.33381 2.44804 2.25611 2.39092 0.00095 orf, hypothetical protein

MG1655_wcaM_b2043 2.29381 2.07597 2.70438 2.48654 2.39017 0.00306 orf, hypothetical protein

MG1655_ydhU_b1670 2.69657 2.61222 2.16771 2.08336 2.38996 0.00374 Y orf, hypothetical protein

MG1655_uidC_b1615 1.74489 2.29032 2.43480 2.98023 2.36256 0.00824 Y membrane-associated protein

MG1655_b1599 2.88246 2.47963 2.23674 1.83391 2.35819 0.00636 possible chaperone

MG1655_narV_b1465 1.20527 1.66789 3.02664 3.48926 2.34726 0.03718 cryptic nitrate reductase 2 gamma subunit

MG1655_ykgC_b0304 1.18346 1.27585 3.41592 3.50831 2.34589 0.05350 Y putative oxidoreductase

MG1655_y jeM_b4156 2.03617 1.97072 2.67360 2.60815 2.32216 0.00495 hns hha/ydgT Y putative transport

MG1655_yqiI_b3048 1.78991 1.81259 2.82708 2.84977 2.31984 0.01173 Y orf, hypothetical protein

MG1655_osmC_b1482 1.81812 1.94329 2.67870 2.80387 2.31099 0.00840 hha osmotically  inducible protein

MG1655_y jgB_b4269 1.24728 1.39251 3.21096 3.35619 2.30174 0.04255 hha putative oxidoreductase

MG1655_yciR_b1285 1.82656 2.06310 2.53906 2.77559 2.30108 0.00646 hha Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybfH_b0691 2.16627 2.23072 2.35318 2.41763 2.29195 0.00095 hns Y orf, hypothetical protein

MG1655_agaI_b3141 1.87915 1.93901 2.63814 2.69800 2.28857 0.00673 putative galactosamine-6-phosphate isomerase

MG1655_y i91b_b4283 2.35588 2.01495 2.55837 2.21744 2.28666 0.00257 Y, phage IS911 hypothetical protein

MG1655_narW_b1466 1.82002 1.68655 2.88354 2.75007 2.28504 0.01282 cryptic nitrate reductase 2 delta subunit

MG1655_b2375 1.65297 1.56745 2.99379 2.90827 2.28062 0.01991 Y orf, hypothetical protein

MG1655_sgbE_b3583 1.55524 1.64006 2.92033 3.00516 2.28020 0.02061 putative epimerase/aldolase

MG1655_ykgH_b0310 2.53867 2.64500 1.86165 1.96799 2.25333 0.00581 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_ykgL_b0295 2.47085 2.20148 2.30248 2.03311 2.25198 0.00197 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yedW_b1969 2.51405 2.54272 1.92702 1.95568 2.23487 0.00465 hns Y putative 2-component transcriptional regulator
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MG1655_talA_b2464 1.67047 1.28917 3.17568 2.79438 2.23243 0.02779 hha transaldolase A

MG1655_fimD_b4317 1.54543 1.57694 2.88547 2.91698 2.23121 0.02067 Y, fimbria outer membrane protein; export and assembly  of type 1 fimbriae, interrupted

MG1655_evgS_b2370 2.97615 2.93853 1.50814 1.47052 2.22333 0.02508 hha/ydgT Y putative sensor for regulator EvgA

MG1655_b1310 2.13007 2.39311 2.03904 2.30207 2.21607 0.00176 putative transport periplasmic protein

MG1655_y jbI_b4038 2.35315 2.72716 1.70289 2.07691 2.21503 0.00695 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2360 1.66726 1.76150 2.66505 2.75929 2.21328 0.01201 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_mcrC_b4345 2.51607 2.55066 1.81842 1.85301 2.18454 0.00631 Y component of McrBC 5-methy lcy tosine restriction sy stem, expands range of sequences restricted

MG1655_y iaG_b3555 1.69098 1.66036 2.70829 2.67766 2.18432 0.01271 hha Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2859 2.49950 2.39151 1.96638 1.85839 2.17894 0.00438 hha/ydgT Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2862 2.78132 2.47170 1.87079 1.56116 2.17124 0.01156 Y orf, hypothetical protein

MG1655_sgbH_b3581 1.39447 1.51226 2.82743 2.94522 2.16984 0.02523 probable 3-hexulose 6-phosphate synthase

MG1655_yahD_b0318 1.21368 1.49533 2.82495 3.10660 2.16014 0.03298 Y putative transcription factor

MG1655_b1972 1.75872 1.81453 2.48193 2.53774 2.14823 0.00691 Y orf, hypothetical protein

MG1655_leuA_b0074 1.62374 1.66320 2.62104 2.66050 2.14212 0.01271 2-isopropy lmalate synthase

MG1655_b1600 2.93097 2.59707 1.68607 1.35217 2.14157 0.02075 hns possible chaperone

MG1655_b2659 1.19604 1.74240 2.51215 3.05851 2.12727 0.02572 hha orf, hypothetical protein

MG1655_b1953 1.10446 1.18002 3.06210 3.13766 2.12106 0.05011 hha orf, hypothetical protein

MG1655_b2875 1.84040 1.78742 2.45405 2.40106 2.12073 0.00541 putative synthases

MG1655_argC_b3958 1.26550 1.48493 2.75545 2.97488 2.12019 0.02913 N-acety l-gamma-glutamy lphosphate reductase

MG1655_ftn_b1905 1.87131 1.89861 2.33162 2.35892 2.11511 0.00364 cy toplasmic ferritin (an iron storage protein)

MG1655_yphF_b2548 1.50644 1.75030 2.45581 2.69967 2.10305 0.01271 Y putative LACI-type transcriptional regulator

MG1655_ybcY_b0562 1.83213 1.58834 2.60071 2.35692 2.09453 0.00876 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_rfaZ_b3624 2.01857 2.08033 2.10149 2.16324 2.09091 0.00054 Y lipopolysaccharide core biosynthesis

MG1655_leuC_b0072 1.81418 2.19810 1.98069 2.36461 2.08939 0.00325 3-isopropy lmalate isomerase (dehydratase) subunit

MG1655_rfaY_b3625 2.28659 2.20532 1.97302 1.89175 2.08917 0.00220 Y lipopolysaccharide core biosynthesis

MG1655_y iaN_b3578 1.65866 1.54199 2.63169 2.51502 2.08684 0.01284 putative membrane protein

MG1655_kch_b1250 2.00191 2.11324 2.04697 2.15830 2.08011 0.00058 Y putative potassium channel protein

MG1655_b2931 1.36031 1.68734 2.45652 2.78355 2.07193 0.01757 putative oxidoreductase

MG1655_yeeE_b2013 1.84949 1.95818 2.16026 2.26895 2.05922 0.00233 hha putative transport sy stem permease protein

MG1655_yceO_b1058 2.08432 1.80098 2.30004 2.01671 2.05051 0.00257 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jdJ_b4127 1.71658 1.82242 2.26976 2.37561 2.04609 0.00493 hha Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1626 2.30367 2.31572 1.77281 1.78486 2.04427 0.00456 orf, hypothetical protein

MG1655_flxA_b1566 1.29525 1.39074 2.69205 2.78754 2.04140 0.02703 Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yahK_b0325 1.30116 1.44050 2.61529 2.75463 2.02789 0.02441 hha putative oxidoreductase

MG1655_b2670 0.99674 1.14416 2.89753 3.04495 2.02084 0.05256 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y icI_b3656 1.69435 1.82420 2.18373 2.31358 2.00396 0.00442 orf, hypothetical protein

MG1655_umuC_b1184 1.68797 1.83535 2.16508 2.31247 2.00022 0.00438 Y SOS mutagenesis and repair

MG1655_msyB_b1051 1.53787 1.51320 2.48685 2.46218 2.00002 0.01305 hha acidic protein suppresses mutants lacking function of protein export

down regulated genes

MG1655_stpA_b2669 0.00240 0.00200 0.00099 0.00083 -9.47221 0.00219 DNA-binding protein; H-NS-like protein; chaperone activity ; RNA splicing?

MG1655_hns_b1237 0.00128 0.00299 0.00096 0.00226 -9.20107 0.00228 DNA-binding protein HLP-II (HU, BH2, HD, NS); pleiotropic regulator

MG1655_nanT_b3224 0.01157 0.01296 0.06760 0.07576 -5.07819 0.01636 sialic acid transporter

MG1655_nanA_b3225 0.01864 0.02221 0.06268 0.07469 -4.74429 0.00957 N-acety lneuraminate lyase (aldolase); catabolism of sialic acid; not K-12?

MG1655_lldD_b3605 0.04241 0.06001 0.02569 0.03636 -4.67052 0.00335 L-lactate dehydrogenase

MG1655_ebgA_b3076 0.03598 0.06517 0.03630 0.06575 -4.36171 0.00364 evolved beta-D-galactosidase, alpha subunit; cryptic gene

MG1655_glpB_b2242 0.02986 0.05900 0.04413 0.08722 -4.29255 0.00538 sn-glycerol-3-phosphate dehydrogenase (anaerobic), membrane anchor subunit

MG1655_glpC_b2243 0.03478 0.04034 0.06598 0.07652 -4.27678 0.00428 sn-glycerol-3-phosphate dehydrogenase (anaerobic), K-small subunit

MG1655_lldP_b3603 0.07635 0.11654 0.02475 0.03778 -4.21874 0.01144 L-lactate permease

MG1655_lldR_b3604 0.07726 0.11208 0.02759 0.04002 -4.16863 0.00986 transcriptional regulator
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MG1655_glpT_b2240 0.02363 0.04893 0.06941 0.14375 -4.10092 0.01400 sn-glycerol-3-phosphate permease

MG1655_b3223 0.02707 0.04046 0.10738 0.16052 -3.92323 0.01809 hypothetical protein

MG1655_malS_b3571 0.04816 0.05987 0.07741 0.09623 -3.87668 0.00358 alpha-amylase

MG1655_ebgC_b3077 0.08820 0.08780 0.06708 0.06677 -3.70388 0.00176 evolved beta-D-galactosidase, beta subunit; cryptic gene

MG1655_rpiB_b4090 0.10778 0.14246 0.04340 0.05737 -3.66867 0.00964 ribose 5-phosphate isomerase B

MG1655_y icE_b3654 0.17771 0.16446 0.04828 0.04468 -3.48835 0.01886 putative transport protein

MG1655_ygjH_b3074 0.11964 0.09335 0.09069 0.07076 -3.44210 0.00265 putative tRNA synthetase

MG1655_ucpA_b2426 0.08013 0.10631 0.08010 0.10628 -3.43782 0.00195 putative oxidoreductase

MG1655_glpQ_b2239 0.05370 0.07994 0.11480 0.17091 -3.38387 0.00922 glycerophosphodiester phosphodiesterase, periplasmic

MG1655_y jfN_b4188 0.13338 0.11214 0.09003 0.07569 -3.31506 0.00334 orf, hypothetical protein

MG1655_asnA_b3744 0.07939 0.08088 0.13863 0.14123 -3.23938 0.00509 asparagine synthetase A

MG1655_y ieG_b3714 0.08507 0.15971 0.07860 0.14755 -3.15793 0.00635 putative membrane  transport protein

MG1655_dppB_b3543 0.07508 0.10093 0.14145 0.19015 -3.06511 0.00761 dipeptide transport sy stem permease protein 1

MG1655_purM_b2499 0.18336 0.14948 0.10230 0.08340 -3.01552 0.00643 phosphoribosy laminoimidazole synthetase 

MG1655_pyrB_b4245 0.09732 0.09225 0.16640 0.15773 -3.01277 0.00529 aspartate carbamoy ltransferase, cataly tic subunit

MG1655_purH_b4006 0.14683 0.18316 0.08699 0.10851 -2.98595 0.00569 phosphoribosy laminoimidazolecarboxamideformy ltransferase

MG1655_codB_b0336 0.23239 0.13522 0.12419 0.07226 -2.94799 0.01116 cy tosine permease transport

MG1655_agaV_b3133 0.09216 0.15254 0.11116 0.18399 -2.94101 0.00538 PTS system, cy toplasmic, N-acety lgalactosamine-specific IIB component 2 (EIIB-AGA)

MG1655_nrdG_b4237 0.15486 0.14317 0.12334 0.11402 -2.91176 0.00197 Y anaerobic ribonucleotide reductase activating protein

MG1655_mglB_b2150 0.08407 0.16388 0.11056 0.21550 -2.89323 0.00891 galactose-binding transport protein; receptor for galactose taxis

MG1655_yhjX_b3547 0.09814 0.09786 0.19417 0.19362 -2.85888 0.00828 putative resistance protein

MG1655_agaW_b3134 0.14559 0.16301 0.12339 0.13816 -2.81781 0.00166 PTS system N-acety lgalactosamine-specific IIC component 2

MG1655_fecB_b4290 0.19056 0.13401 0.15172 0.10669 -2.81008 0.00418 Y, phage citrate-dependent iron transport, periplasmic protein

MG1655_fecD_b4288 0.24430 0.16122 0.12673 0.08364 -2.80652 0.01078 Y, phage citrate-dependent iron transport, membrane-bound protein

MG1655_b2342 0.14760 0.26394 0.08282 0.14810 -2.75778 0.01251 putative acy ltransferase

MG1655_ryhA_b4450 0.15652 0.18758 0.11788 0.14127 -2.74951 0.00309

MG1655_ybhQ_b0791 0.17332 0.22922 0.10084 0.13336 -2.71756 0.00739 orf, hypothetical protein

MG1655_nrdD_b4238 0.16319 0.16532 0.14327 0.14514 -2.69996 0.00098 anaerobic ribonucleoside-triphosphate reductase

MG1655_b0651 0.11167 0.16646 0.14505 0.21622 -2.68607 0.00525 putative tRNA synthetase

MG1655_fecC_b4289 0.32517 0.17104 0.15266 0.08030 -2.62958 0.01915 Y, phage citrate-dependent iron(III) transport protein, cy tosolic

MG1655_agaA_b3135 0.14463 0.13358 0.19886 0.18366 -2.61720 0.00315 putative N-acety lgalactosamine-6-phosphate deacety lase

MG1655_b2341 0.24223 0.28778 0.09541 0.11336 -2.59330 0.01805 putative enzyme

MG1655_dppC_b3542 0.14882 0.15525 0.17982 0.18760 -2.58131 0.00178 dipeptide transport sy stem permease protein 2

MG1655_dctA_b3528 0.18512 0.29592 0.10110 0.16161 -2.53145 0.01290 uptake of C4-dicarboxy lic acids

MG1655_malQ_b3416 0.15029 0.17401 0.17588 0.20364 -2.51506 0.00201 4-alpha-glucanotransferase (amy lomaltase)

MG1655_ygjI_b3078 0.18396 0.20125 0.15277 0.16713 -2.51175 0.00195 putative oxidoreductase

MG1655_fecA_b4291 0.27028 0.18015 0.17429 0.11617 -2.49659 0.00833 Y, phage outer membrane receptor; citrate-dependent iron transport, outer membrane receptor

MG1655_uxuB_b4323 0.16987 0.18789 0.16800 0.18582 -2.49276 0.00090 D-mannonate oxidoreductase

MG1655_malM_b4037 0.13666 0.22444 0.14257 0.23414 -2.48295 0.00633 periplasmic protein of mal regulon

MG1655_yggS_b2951 0.16225 0.19813 0.16519 0.20171 -2.46668 0.00195 orf, hypothetical protein

MG1655_uxuA_b4322 0.17103 0.21724 0.15474 0.19656 -2.44734 0.00256 mannonate hydrolase

MG1655_pyrI_b4244 0.10415 0.11855 0.28532 0.32477 -2.44287 0.02294 Y aspartate carbamoy ltransferase, regulatory  subunit

MG1655_agaZ_b3132 0.16727 0.25236 0.13442 0.20281 -2.44078 0.00571 putative tagatose 6-phosphate kinase 2

MG1655_b3222 0.09737 0.09887 0.34404 0.34934 -2.43881 0.03504 putative NAGC-like transcriptional regulator

MG1655_fadB_b3846 0.25877 0.38333 0.08922 0.13216 -2.43492 0.02850
4-enzyme protein: 3-hydroxyacy l-CoA dehydrogenase; 3-hydroxybuty ry l-CoA epimerase; delta(3)-cis-delta(2)-

trans-enoy l-CoA isomerase; enoy l-CoA hydratase

MG1655_purD_b4005 0.25834 0.21429 0.15965 0.13243 -2.43469 0.00682 phosphoribosy lglycinamide synthetase 

MG1655_purC_b2476 0.22598 0.22105 0.15626 0.15285 -2.42778 0.00428 phosphoribosy laminoimidazole-succinocarboxamide synthetase 

MG1655_srlB_b2704 0.10235 0.13623 0.26518 0.35297 -2.39538 0.02286 PTS system, glucitol/sorbitol-specific enzyme IIA component

MG1655_malG_b4032 0.17641 0.23354 0.15694 0.20777 -2.38496 0.00322 part of maltose permease, inner membrane

MG1655_dppD_b3541 0.14249 0.19301 0.19044 0.25797 -2.38291 0.00519 putative ATP-binding component of dipeptide transport sy stem
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MG1655_b1393 0.22037 0.16444 0.22719 0.16954 -2.37118 0.00313 hypothetical protein

MG1655_acs_b4069 0.27003 0.37350 0.10229 0.14149 -2.35501 0.02489 acety l-CoA synthetase

MG1655_srlA_b2702 0.07750 0.14547 0.26650 0.50023 -2.34452 0.04558 PTS system, glucitol/sorbitol-specific IIC component, one of two

MG1655_IS102_b4435 0.12590 0.45405 0.09015 0.32513 -2.30530 0.04356

MG1655_malK_b4035 0.16059 0.22116 0.18829 0.25931 -2.29290 0.00433 ATP-binding component of transport system for maltose

MG1655_acrA_b0463 0.16046 0.19717 0.21344 0.26228 -2.28527 0.00429 acridine efflux pump

MG1655_b3081 0.15812 0.20376 0.20754 0.26745 -2.28180 0.00468 putative NADPH dehydrogenase

MG1655_y igN_b3832 0.19856 0.27655 0.15822 0.22036 -2.25720 0.00526 putative alpha helix chain

MG1655_purK_b0522 0.24130 0.22113 0.19926 0.18261 -2.25214 0.00219 phosphoribosy laminoimidazole carboxy lase 

MG1655_ygfF_b2902 0.11552 0.15144 0.29760 0.39012 -2.23586 0.02557 putative oxidoreductase

MG1655_dppF_b3540 0.19284 0.24636 0.18520 0.23659 -2.22701 0.00278 putative ATP-binding component of dipeptide transport system

MG1655_csrB_b4408 0.14712 0.21509 0.21656 0.31661 -2.21209 0.00863 CsrB regulatory  RNA

MG1655_purL_b2557 0.25132 0.24496 0.19422 0.18931 -2.19679 0.00296 phosphoribosy lformyl-glycinamide synthetase 

MG1655_malF_b4033 0.17930 0.27235 0.17573 0.26693 -2.19252 0.00571 part of maltose permease, periplasmic

MG1655_mglA_b2149 0.21171 0.28003 0.17188 0.22735 -2.18843 0.00450 ATP-binding component of methy l-galactoside transport and galactose taxis

MG1655_emrB_b2686 0.20541 0.21756 0.22169 0.23480 -2.18694 0.00096 multidrug resistance; probably  membrane translocase

MG1655_lamB_b4036 0.15808 0.22756 0.21323 0.30695 -2.18260 0.00702 phage lambda receptor protein; maltose high-affinity  receptor

MG1655_yagF_b0269 0.19168 0.19778 0.24568 0.25350 -2.18159 0.00291 Y, phage putative dehydratase

MG1655_fecE_b4287 0.34392 0.25746 0.18974 0.14204 -2.17773 0.01302 Y, phage ATP-binding component of citrate-dependent iron(III) transport protein

MG1655_b1392 0.22032 0.21133 0.24281 0.23290 -2.14225 0.00098 putative oxidoreductase

MG1655_purE_b0523 0.38343 0.28539 0.18869 0.14044 -2.10746 0.01795 phosphoribosy laminoimidazole carboxy lase 

MG1655_yhjW_b3546 0.28300 0.30484 0.18297 0.19710 -2.08209 0.00682 orf, hypothetical protein

MG1655_galS_b2151 0.23952 0.27827 0.20737 0.24092 -2.05757 0.00237 mgl repressor, galactose operon inducer

MG1655_aspA_b4139 0.18932 0.22278 0.26134 0.30754 -2.05113 0.00519 aspartate ammonia-lyase (aspartase)

MG1655_malX_b1621 0.16102 0.21470 0.27249 0.36332 -2.04769 0.01211 PTS system, maltose and glucose-specific IIABC component

MG1655_b1394 0.23746 0.28840 0.21189 0.25734 -2.01624 0.00278 hypothetical protein

MG1655_b2845 0.28116 0.29040 0.21063 0.21756 -2.01555 0.00407 Y putative transporter protein

MG1655_cstA_b0598 0.26122 0.30413 0.20253 0.23581 -2.01049 0.00410 carbon starvation protein

a;　トランスクリプトーム解析はW3110（野生型：Exp.1とExp.2）、欠失株（hns/stpA欠失：Exp.1とExp.2）においてそれぞれ２回の実験を行った。野生株に比べ欠失株で転写量が上昇した遺伝子を決定するために、欠失株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、野生株と欠失株の相対値

を算出した。一方で、野生株に比べ欠失株で転写量が減少した遺伝子を決定するときは、野生株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、相対値を算出した。相対値は野生株と欠失株でそれぞれ２回の実験を行っているため計４つの相対値を算出し、さらに、FDR値はそれぞれ算出した

４つの相対値から算出した。　b;　Yと表記されたも のは、水平伝播によって得られた遺伝子で、以前に報告された論文（Lawrence and Ochman, 1998; Nakamura et al., 2004）を参照したも のである。Phage、fimbria、flagellarに関する遺伝子も それぞれ表記してある。赤文字で表記したところは、欠失

株により消失した遺伝子である。
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表 S3. hnsトランスクリプトーム解析

Exp. 1 / Exp. 1 Exp. 2 / Exp. 1 Exp. 1 / Exp. 2 Exp. 2 / Exp. 2

Up regulated genes

MG1655_gadA_b3517 25.77662 26.95065 220.53333 230.57778 6.26855 0.03559 hha hns/stpA glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_gadB_b1493 31.65309 29.97883 135.90909 128.72028 5.99619 0.02048 hha hha/ydgT hns/stpA glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_yhiD_b3508 25.87901 27.90379 82.95794 89.44860 5.58835 0.01632 hha hha/ydgT hns/stpA Y putative transport ATPase

MG1655_slp_b3506 22.86012 25.42262 67.37719 74.92982 5.37111 0.01520 hha hha/ydgT hns/stpA Y outer membrane protein induced after carbon starvation

MG1655_yhiE_b3512 13.81310 13.97110 56.00781 56.64844 4.80596 0.02729 hha hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_rcsA_b1951 16.72271 18.76638 28.15809 31.59926 4.52278 0.00757 hns/stpA Y positive regulator for ctr capsule biosynthesis, positive transcription factor

MG1655_b1502 10.25000 11.37891 38.02899 42.21739 4.37866 0.02885 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative adhesin; similar to FimH protein

MG1655_hdeB_b3509 12.06987 12.38505 32.55319 33.40324 4.32763 0.01888 hha hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ykgK_b0294 11.53821 10.07973 37.34409 32.62366 4.27810 0.02497 hns/stpA Y, fimbria putative regulator

MG1655_b1503 14.63212 13.36788 27.96040 25.54455 4.27301 0.01100 hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_b1501 10.23975 9.94262 33.76351 32.78378 4.19551 0.02641 hha/ydgT hns/stpA Y putative oxidoreductase, major subunit

MG1655_hdeD_b3511 12.03432 12.63894 21.32398 22.39532 4.03710 0.00981 hha hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadC_b0135 8.94330 9.03093 28.21138 28.48780 3.99654 0.02671 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_hdeA_b3510 8.23064 10.21050 23.72822 29.43598 3.96026 0.02434 hha hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhG_b4297 9.96552 10.38294 23.07143 24.03782 3.95209 0.01680 hha/ydgT hns/stpA phage putative dehydratase

MG1655_b2253 9.44930 11.37376 19.16532 23.06855 3.88403 0.01426 hha hns/stpA putative enzyme

MG1655_yeiN_b2165 8.56859 9.73360 20.92233 23.76699 3.83497 0.01973 hha/ydgT hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_ais_b2252 10.01475 10.60164 19.15047 20.27273 3.83276 0.01249 hns/stpA Y protein induced by  aluminum

MG1655_ydiB_b1692 9.08511 9.03675 21.64516 21.52995 3.80589 0.01885 hns/stpA putative oxidoreductase

MG1655_yhiF_b3507 6.06346 5.75492 31.85057 30.22989 3.75902 0.05235 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_xasA_b1492 8.09561 8.84238 20.67987 22.58746 3.75729 0.02142 hha hns/stpA acid sensitivity  protein, putative transporter

MG1655_yciF_b1258 6.91400 7.45025 24.40476 26.29762 3.75319 0.03462 hha hns/stpA Y putative structural proteins

MG1655_ybfG_b0690 9.30702 10.28655 17.48901 19.32967 3.74553 0.01249 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yeiC_b2166 11.05853 10.23077 17.13212 15.84974 3.72674 0.00757 hns/stpA Y putative kinase

MG1655_yagZ_b0293 8.39717 8.41601 20.49425 20.54023 3.71514 0.01998 hha hha/ydgT hns/stpA fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_b1504 7.90411 7.68151 22.40777 21.77670 3.71366 0.02574 hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yciE_b1257 6.14260 6.22638 26.30534 26.66412 3.67784 0.04345 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_gadX_b3516 9.56578 8.43151 18.91649 16.67345 3.65868 0.01439 hha hha/ydgT hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_ybcM_b0546 8.90467 8.80545 16.88930 16.70111 3.60822 0.01288 hha/ydgT hns/stpA Y, phage putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_b1505 9.36264 8.98901 16.17722 15.53165 3.59203 0.01100 hns/stpA Y, fimbria putative outer membrane protein

MG1655_ydeJ_b1537 7.42175 7.11936 20.42336 19.59124 3.59195 0.02592 hha hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2254 9.10658 9.77743 14.70886 15.79241 3.58403 0.00912 hha hns/stpA putative sugar transferase

MG1655_leuO_b0076 7.68485 10.53939 13.20833 18.11458 3.56055 0.01288 hns/stpA Y probable transcriptional activator for leuABCD operon

MG1655_y jhH_b4298 9.11422 9.78611 13.77157 14.78680 3.53718 0.00757 hha/ydgT hns/stpA phage putative lyase synthase

MG1655_ybbD_b0500 16.30137 16.13699 8.26389 8.18056 3.52956 0.01470 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhF_b4296 6.76016 6.53659 20.03614 19.37349 3.51654 0.03017 hns/stpA phage putative transport sy stem permease

MG1655_yagL_b0278 8.81538 8.08889 15.39403 14.12537 3.48012 0.01195 hha/ydgT hns/stpA Y, phage DNA-binding protein

MG1655_adiY_b4116 4.63041 5.19312 22.07407 24.75661 3.42044 0.05516 hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_yadL_b0137 6.22535 8.15023 13.81250 18.08333 3.40737 0.02081 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_cspI_b1552 11.25501 11.67577 9.22239 9.56716 3.37529 0.00351 hha/ydgT hns/stpA Y. fimbria cold shock-like protein

MG1655_yedV_b1968 15.88245 17.51490 6.08307 6.70831 3.36766 0.02663 hns/stpA Y putative 2-component sensor protein

MG1655_ynaE_b1375 19.34380 17.62129 5.90517 5.37933 3.35061 0.03691 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_cadA_b4131 4.62916 4.73913 21.29412 21.80000 3.32850 0.05518 hns/stpA ly sine decarboxy lase 1

MG1655_ygcK_b2759 6.76944 6.71896 14.94578 14.83434 3.32495 0.01978 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2085 7.00946 8.21767 12.20879 14.31319 3.32429 0.01253 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

relative ratio: hns mutant / W3110 
a

gene name (Affymetrix's

description)
FDR value

average

(relative

ratio: log2)

overlap with

genes up-

regulated in

hha  mutant

overlap with

genes up-

regulated in

hha/ydgT mutant

overlap with

genes up-
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horizontally
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b description (Affymetrix)
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MG1655_ybfH_b0691 10.08354 8.66582 11.47839 9.86455 3.31809 0.00351 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3324 6.30691 6.39642 15.50943 15.72956 3.31617 0.02410 hns/stpA Y YheE

MG1655_yagY_b0292 6.15733 6.65600 14.34161 15.50311 3.28840 0.02257 hns/stpA fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_hlyE_b1182 4.79085 4.98475 18.95690 19.72414 3.28109 0.04805 hns/stpA Y hemolysin E

MG1655_yggP_b2932 6.10381 6.93220 13.46262 15.28972 3.27210 0.02049 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b2071 7.62805 8.31707 11.02203 12.01762 3.25920 0.00757 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ygiL_b3043 7.70870 8.21304 11.10438 11.83090 3.25549 0.00746 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ycgW_b1160 12.90000 13.27843 6.53976 6.73161 3.22013 0.01666 hha hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagK_b0277 7.52195 7.23171 11.95349 11.49225 3.21685 0.01001 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b1551 8.60000 8.31034 10.22131 9.87705 3.20421 0.00329 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yeiM_b2164 6.30783 6.37235 13.08604 13.21989 3.19089 0.01887 hns/stpA putative transport sy stem permease protein

MG1655_yhiU_b3513 3.65159 4.20771 19.12281 22.03509 3.16513 0.06963 hha hns/stpA putative membrane protein

MG1655_y jcZ_b4110 3.89301 4.00873 19.38043 19.95652 3.13984 0.06687 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhiW_b3515 6.78062 6.12287 12.38952 11.18768 3.12263 0.01486 hha hha/ydgT hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_bglG_b3723 6.17838 6.82162 10.78302 11.90566 3.10040 0.01367 hns/stpA Y positive regulation of bgl operon

MG1655_ydiF_b1694 4.41837 4.92857 14.15033 15.78431 3.06197 0.04174 hha/ydgT hns/stpA putative enzyme

MG1655_ybbC_b0498 10.52794 11.05010 6.24457 6.55429 3.05429 0.01249 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2255 4.79689 5.59086 12.30923 14.34663 3.05237 0.03043 hns/stpA putative transformy lase

MG1655_b1169 9.60417 8.35764 8.11144 7.05865 3.04153 0.00401 hha/ydgT hns/stpA putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_b2758 6.44226 7.57612 8.87703 10.43942 3.03577 0.00757 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdU_b1029 4.82171 4.81783 13.67033 13.65934 3.02068 0.03570 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yadK_b0136 4.93062 5.96411 10.96277 13.26064 3.01542 0.02429 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial protein

MG1655_ykgI_b0303 5.19529 5.86195 11.10072 12.52518 3.01198 0.02228 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_fimE_b4313 5.84521 6.84725 9.37908 10.98693 3.00249 0.01226 hns/stpA Y, fimbria recombinase involved in phase variation; regulator for fimA

MG1655_b0499 6.95625 8.86250 7.20388 9.17799 2.99824 0.00462 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1490 6.02335 5.97665 10.56655 10.48464 2.99039 0.01426 hha hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_yahA_b0315 11.75225 12.04129 5.04480 5.16887 2.96236 0.02663 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2756 6.31055 6.66270 9.09422 9.60171 2.96053 0.00796 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2876 3.92857 4.18651 14.24460 15.17986 2.94905 0.05158 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jdA_b4109 5.03978 4.75857 12.49660 11.79932 2.94700 0.03017 hns/stpA putative vimentin

MG1655_y jhS_b4309 3.19156 3.45130 16.66102 18.01695 2.92277 0.07911 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3665 8.06534 8.17970 7.01370 7.11314 2.92111 0.00283 hns/stpA putative adenine deaminase

MG1655_b2757 6.27957 7.12007 7.85650 8.90807 2.90289 0.00526 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jhT_b4310 3.05900 3.38382 16.43464 18.17974 2.89866 0.08328 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ibG_b3596 4.24837 4.58170 11.40351 12.29825 2.85364 0.03585 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1979 4.38007 3.97786 13.04396 11.84615 2.84865 0.04205 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_y jeJ_b4145 7.63777 6.95356 7.28804 6.63516 2.83164 0.00226 hha/ydgT hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_yhiV_b3514 3.62500 3.93513 12.79888 13.89385 2.82718 0.05339 hns/stpA putative transport sy stem permease protein

MG1655_xy lF_b3566 3.18941 3.78495 12.60131 14.95425 2.78789 0.06412 hns/stpA xy lose binding protein transport sy stem

MG1655_ybaS_b0485 4.58916 4.93341 9.63507 10.35782 2.78544 0.02388 hha hns/stpA putative glutaminase

MG1655_gmd_b2053 4.56136 4.26893 10.27647 9.61765 2.72757 0.02856 hha/ydgT hns/stpA GDP-D-mannose dehydratase

MG1655_b3326 3.47862 3.33388 12.81818 12.28485 2.70866 0.05992 hns/stpA YheG

MG1655_ybhD_b0768 5.22072 4.82432 8.84733 8.17557 2.70778 0.01486 hns/stpA Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_b1772 7.54545 8.09091 5.07301 5.43973 2.67957 0.01070 hns/stpA Y putative kinase

MG1655_b1374 6.05772 5.73947 7.11172 6.73810 2.67556 0.00354 hha/ydgT hns/stpA Y, phage putative transposon resolvase

MG1655_b2083 3.84756 3.50610 11.57798 10.55046 2.67159 0.04700 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhfL_b3369 5.84958 5.20127 7.79944 6.93503 2.67112 0.00757 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_y jhI_b4299 2.92256 3.37879 11.89041 13.74658 2.66412 0.07062 hns/stpA Y, phage putative regulator

MG1655_yeiL_b2163 4.11048 4.13714 9.67713 9.73991 2.66161 0.03211 hns/stpA Y stationary  phase nitrogen starvation regulator

MG1655_yrhB_b3446 2.86695 3.50215 10.60317 12.95238 2.60733 0.06637 hns/stpA Y orf, hypothetical protein  
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MG1655_y iaB_b3563 3.12077 4.03623 9.03497 11.68531 2.59426 0.04847 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_appY_b0564 5.25899 4.54676 7.98907 6.90710 2.59143 0.01249 hha hha/ydgT hns/stpA Y, phage regulatory  protein affecting appA and other genes

MG1655_ydaY_b1366 6.11962 5.83732 6.20874 5.92233 2.58980 0.00076 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_b1707 5.58301 5.34106 6.71517 6.42415 2.58227 0.00412 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ydbA_2_b1405 9.29246 8.47538 4.06418 3.70681 2.55312 0.03294 hha/ydgT hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_ycdT_b1025 6.75378 6.58459 5.20127 5.07097 2.54898 0.00666 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_celF_b1734 4.67515 4.26647 7.98721 7.28900 2.54537 0.01686 hha/ydgT hns/stpA phospho-beta-glucosidase; cryptic

MG1655_b1364 5.78317 6.06634 5.54109 5.81240 2.53550 0.00141 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_cmtB_b2934 3.52905 3.21162 10.43558 9.49693 2.53337 0.05055 hns/stpA Y PTS system, mannitol-specific enzyme II component, cryptic

MG1655_cadC_b4133 4.34410 4.60690 7.23748 7.67532 2.52964 0.01530 Y transcriptional activator of cad operon

MG1655_y jfZ_b4204 4.14700 4.88820 6.65449 7.84385 2.51181 0.01491 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yaiB_b0382 5.65792 5.04344 6.42549 5.72765 2.50911 0.00382 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_yadM_b0138 3.76393 4.15650 7.23980 7.99490 2.45566 0.02407 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_b1810 4.86575 4.31712 6.95108 6.16732 2.45365 0.01100 hha hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y lcC_b0573 3.85806 4.05161 7.38272 7.75309 2.45132 0.02363 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b1057 4.30038 4.74280 6.27007 6.91515 2.44711 0.01163 hns/stpA Y putative cy tochrome

MG1655_y igF_b3817 4.06783 4.19574 7.04362 7.26510 2.44262 0.01835 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ibJ_b3595 4.18182 3.64229 8.04563 7.00760 2.43653 0.02463 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybeF_b0629 6.20000 5.28101 5.54072 4.71946 2.43544 0.00462 hha/ydgT hns/stpA Y putative transcriptional regulator LYSR-type

MG1655_ybhM_b0787 3.47048 4.02326 7.26592 8.42322 2.43475 0.03017 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1163 9.88353 10.77242 2.65862 2.89773 2.41998 0.07383 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2760 3.05321 3.22569 8.66667 9.15625 2.40254 0.05138 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yabP_b0056 8.47787 8.31087 3.31250 3.24725 2.39146 0.04307 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1459 5.70404 4.90583 5.48276 4.71552 2.37470 0.00362 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yqeH_b2846 3.51077 3.48000 7.70946 7.64189 2.37286 0.03403 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yddB_b1495 3.74033 3.61050 7.35870 7.10326 2.36582 0.02663 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_gltF_b3214 5.02222 5.36889 4.94530 5.28665 2.36534 0.00156 hha/ydgT hns/stpA Y regulator of gltBDF operon, induction of Ntr enzymes

MG1655_ycdR_b1023 6.13382 5.43361 4.87068 4.31466 2.36302 0.00735 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_crcA_b0622 5.98917 5.82130 4.54521 4.41781 2.36284 0.00757 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdP_b1021 4.54574 4.43139 5.94158 5.79212 2.35930 0.00746 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_pqqL_b1494 4.37223 4.72674 5.53271 5.98131 2.35442 0.00675 hns/stpA putative zinc protease

MG1655_ygfJ_b2877 2.90928 3.05656 8.49221 8.92212 2.34903 0.05508 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ykgB_b0301 3.56494 3.34416 7.75972 7.27915 2.34882 0.03403 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1458 5.90038 4.95402 5.18519 4.35354 2.34150 0.00551 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y ihF_b3861 5.28252 4.84146 5.30408 4.86122 2.34127 0.00226 hns/stpA Y putative GTP-binding protein

MG1655_ycdQ_b1022 4.98611 4.83333 5.30281 5.14032 2.33989 0.00156 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b1365 6.34629 6.08834 4.19626 4.02570 2.33758 0.01288 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_yceI_b1056 3.96263 4.31557 5.83397 6.35359 2.32701 0.01249 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_y ieK_b3718 3.31835 3.40637 7.26230 7.45492 2.31433 0.03489 hns/stpA putative isomerase

MG1655_ydbD_b1407 3.08639 3.22462 7.40415 7.73575 2.28873 0.04192 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_xapR_b2405 3.93086 5.89136 4.05089 6.07125 2.28842 0.01288 hns/stpA Y regulator for xapA

MG1655_yggF_b2930 3.45057 3.84927 6.18895 6.90407 2.28714 0.02282 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_ydeI_b1536 3.11908 2.95262 8.06623 7.63576 2.28695 0.04742 hha hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycbQ_b0938 4.28767 3.59932 6.52083 5.47396 2.27639 0.01491 hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_yciG_b1259 2.62966 3.02952 7.65235 8.81595 2.26750 0.05845 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_appC_b0978 2.57634 2.79389 8.28221 8.98160 2.26615 0.06813 hns/stpA probable third cy tochrome oxidase, subunit I

MG1655_b2274 3.77726 4.30685 5.24892 5.98485 2.24933 0.01150 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_b3325 2.85868 2.95084 7.62705 7.87295 2.24613 0.05158 hns/stpA YheF

MG1655_b2256 3.40849 3.68668 6.01550 6.50646 2.23550 0.02239 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_y ieL_b3719 2.63011 3.63871 6.05446 8.37624 2.23071 0.04455 hns/stpA putative xy lanase  
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MG1655_b2084 2.56452 2.47379 8.83333 8.52083 2.22484 0.07639 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yedW_b1969 5.64700 5.52950 3.75926 3.68103 2.18880 0.01413 hns/stpA Y putative 2-component transcriptional regulator

MG1655_xy lG_b3567 2.49527 2.29433 8.83264 8.12134 2.17046 0.08407 hns/stpA putative ATP-binding protein of xy lose transport sy stem

MG1655_yqeJ_b2848 3.07643 2.48408 8.00552 6.46409 2.15685 0.05495 hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ycdS_b1024 4.77802 4.13594 4.80233 4.15698 2.15597 0.00374 hha/ydgT hns/stpA Y putative outer membrane protein

MG1655_osmB_b1283 4.29492 4.07288 4.86372 4.61228 2.15406 0.00354 hns/stpA Y osmotically  inducible lipoprotein

MG1655_b1202 3.47461 3.69002 5.34771 5.67925 2.15127 0.01520 hns/stpA Y putative adhesion and penetration protein

MG1655_idnO_b4266 3.02439 3.03506 6.44156 6.46429 2.14457 0.03673 hns/stpA 5-keto-D-gluconate 5-reductase

MG1655_yagM_b0279 3.53642 3.82119 5.01408 5.41784 2.13000 0.01230 hha/ydgT hns/stpA Y, phage orf, hypothetical protein

MG1655_IS183_b4452 3.45053 2.49160 7.65884 5.53039 2.12710 0.04541 hns/stpA

MG1655_b1600 6.70324 6.73931 2.82834 2.84356 2.12628 0.04557 hns/stpA possible chaperone

MG1655_y jeM_b4156 3.66964 3.29688 5.70833 5.12847 2.11708 0.01694 hha/ydgT hns/stpA Y putative transport

MG1655_appB_b0979 2.64010 3.51208 5.25481 6.99038 2.10298 0.03686 hns/stpA probable third cy tochrome oxidase, subunit II

MG1655_fimB_b4312 4.91258 4.11429 4.39192 3.67823 2.08775 0.00638 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria recombinase involved in phase variation; regulator for fimA

MG1655_yadN_b0141 3.04976 2.54414 6.73759 5.62057 2.04971 0.04351 hha/ydgT hns/stpA Y, fimbria putative fimbrial-like protein

MG1655_ydeH_b1535 3.48610 3.48610 4.89162 4.89162 2.04596 0.01226 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ygeV_b2869 5.03393 4.76845 3.55934 3.37163 2.04257 0.01249 Y putative transcriptional regulator

MG1655_pphB_b2734 3.53942 3.68465 4.59838 4.78706 2.04133 0.00857 hns/stpA Y protein phosphatase 2

MG1655_fucA_b2800 2.83122 2.82560 5.95562 5.94379 2.03640 0.03867 hns/stpA Y L-fuculose-1-phosphate aldolase

MG1655_ydgT_b1625 5.22853 4.93935 3.35806 3.17233 2.02597 0.01791 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_ybaT_b0486 2.73849 3.00184 5.44689 5.97070 2.01564 0.03559 hha hns/stpA putative amino acid/amine transport protein

MG1655_idnK_b4268 2.71038 3.42417 4.75400 6.00600 2.01245 0.02920 hns/stpA Y gluconate kinase

MG1655_lysA_b2838 3.04898 4.04184 4.02695 5.33827 2.01235 0.01486 diaminopimelate decarboxy lase

MG1655_b1773 3.79886 3.74171 4.32250 4.25748 2.00778 0.00358 hns/stpA Y putative aldolase

MG1655_b3112 2.74097 2.84089 5.68740 5.89474 2.00706 0.03859 hha/ydgT hns/stpA putative L-serine dehydratase

MG1655_cmtA_b2933 2.76299 3.02922 5.31875 5.83125 2.00502 0.03367 hns/stpA PTS system, mannitol-specific enzyme II component, cryptic

MG1655_y ibA_b3594 4.17343 4.44625 3.61917 3.85576 2.00412 0.00455 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

down regulated genes

MG1655_hns_b1237 0.00299 0.00299 0.00226 0.00226 -8.58593 0.00382 DNA-binding protein HLP-II (HU, BH2, HD, NS); pleiotropic regulator

MG1655_yhjX_b3547 0.08034 0.10815 0.15897 0.21397 -2.93108 0.03154 putative resistance protein

a:トランスクリプトーム解析はW3110（野生型：Exp.1とExp.2）、欠失株（hns欠失：Exp.1とExp.2）においてそれぞれ2回の実験を行った。野生株に比べ欠失株で転写量が上昇した遺伝子を決定するために、欠失株においてシグナル強度が100以

上のものを使い、野生株と欠失株の相対値を算出した。一方で、野生株に比べ欠失株で転写量が減尐するときは、野生株においてシグナル強度が100以上のものを使い、相対値を算出した。相対値は野生株と欠失株でそれぞれ2回の実験を行って

いるため計4つの相対値を算出し、さらに、FDR値はそれぞれ算出した4つの相対値から算出した。b:Yと表記されたものは、水平伝播によって得られた遺伝子で、以前に報告された論文（Lawrence and Ochman, 1998; Nakamura et al., 2004）を

参照したものである。Phage、fimbria、fragellaに関する遺伝子もそれぞれ表記してある。赤文字で表記したところは、欠失株により消失した遺伝子である。
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表S4.　hhaトランスクリプトーム解析

Exp. 1 / Exp. 1 Exp. 2 / Exp. 1 Exp. 1 / Exp. 2 Exp. 2 / Exp. 2

Up regulated genes

MG1655_gadA_b3517 138.96104 22.36623 1188.88889 191.35556 7.34932 0.05768 hns hns/stpA glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_gadB_b1493 126.25407 27.22638 542.09790 116.90210 6.92467 0.04696 hns hha/ydgT hns/stpA glutamate decarboxy lase isozyme

MG1655_asr_b1597 110.56098 67.94309 152.79775 93.89888 6.67087 0.01211 hns/stpA Y acid shock protein

MG1655_yhiE_b3512 102.73410 15.43353 416.55469 62.57813 6.32518 0.05726 hns hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_slp_b3506 80.38095 17.16071 236.91228 50.57895 5.99462 0.04761 hns hha/ydgT hns/stpA Y outer membrane protein induced after carbon starvation

MG1655_xasA_b1492 49.96382 7.70026 127.63036 19.66997 4.97037 0.06292 hns hns/stpA acid sensitivity  protein, putative transporter

MG1655_yhiD_b3508 30.77697 7.57872 98.65888 24.29439 4.77317 0.05759 hns hha/ydgT hns/stpA Y putative transport ATPase

MG1655_yhiU_b3513 30.00838 4.28978 157.14912 22.46491 4.69845 0.08690 hns hns/stpA putative membrane protein

MG1655_ycaC_b0897 13.57537 5.44038 99.32922 39.80658 4.53893 0.07399 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_hdeB_b3509 23.09316 8.55147 62.28369 23.06383 4.52848 0.04741 hns hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_katE_b1732 13.76508 4.78571 85.01961 29.55882 4.33423 0.07452 hns/stpA catalase; hydroperoxidase HPII(III)

MG1655_narU_b1469 15.09687 4.61254 84.11111 25.69841 4.29989 0.07452 hns/stpA Y nitrite extrusion protein 2

MG1655_ybaS_b0485 21.12980 7.79571 44.36256 16.36730 4.21698 0.04619 hns hns/stpA putative glutaminase

MG1655_hdeD_b3511 21.97426 7.84686 38.93684 13.90409 4.12759 0.04359 hns hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybaT_b0486 27.82873 5.49355 55.35165 10.92674 4.12415 0.06396 hns hns/stpA putative amino acid/amine transport protein

MG1655_ycdF_b1005 33.97213 3.62718 81.47632 8.69916 4.10358 0.09487 orf, hypothetical protein

MG1655_hdeA_b3510 13.96351 6.00446 40.25559 17.31033 3.95858 0.05223 hns hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_gadX_b3516 15.01787 7.78235 29.69807 15.38972 3.92625 0.04136 hns hha/ydgT hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_yccJ_b1003 12.07853 4.27078 53.46727 18.90519 3.91754 0.07036 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_aidB_b4187 21.53018 3.05249 70.11111 9.94017 3.87078 0.09576 hns/stpA putative acy l coenzyme A dehydrogenase

MG1655_b0753 9.94472 3.44126 51.92784 17.96907 3.74069 0.08283 putative homeobox protein

MG1655_yhbO_b3153 9.48715 3.17991 53.07843 17.79085 3.69952 0.08734 orf, hypothetical protein

MG1655_b2097 10.00803 3.10721 54.08809 16.79280 3.69643 0.08821 hypothetical protein

MG1655_yghA_b3003 8.46374 4.28668 37.59551 19.04120 3.66617 0.06727 putative oxidoreductase

MG1655_ygaM_b2672 4.92563 3.78973 34.22305 26.33086 3.50950 0.08863 orf, hypothetical protein

MG1655_yhiW_b3515 9.78062 6.70969 17.87110 12.25992 3.45290 0.03636 hns hha/ydgT hns/stpA Y putative ARAC-type regulatory  protein

MG1655_b2086 6.04854 3.93932 29.84431 19.43713 3.43867 0.07365 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_rmf_b0953 10.92770 4.38309 24.40234 9.78776 3.37045 0.05471 Y ribosome modulation factor

MG1655_yciF_b1258 10.27487 2.74030 36.26786 9.67262 3.31748 0.08734 hns hns/stpA Y putative structural proteins

MG1655_b1953 6.94994 3.49225 26.99537 13.56481 3.27940 0.07036 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_y iaG_b3555 8.14307 5.59016 16.48265 11.31523 3.26288 0.04146 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_cysH_b2762 4.67174 11.72250 7.84375 19.68182 3.26138 0.04872 3-phosphoadenosine 5-phosphosulfate reductase

MG1655_otsA_b1896 6.71284 3.25547 25.36407 12.30060 3.18379 0.07313 trehalose-6-phosphate synthase

MG1655_ycgB_b1188 5.77064 2.93303 27.58772 14.02193 3.16917 0.08571 putative sporulation protein

MG1655_yedU_b1967 7.45632 3.23660 24.17637 10.49435 3.14500 0.06995 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b4002 3.65961 3.25220 23.85057 21.19540 3.13869 0.09755 Y hypothetical protein

MG1655_rpsV_b1480 8.34848 5.59770 13.64802 9.15107 3.12773 0.03552 Y 30S ribosomal subunit protein S22; stationary  phase-induced ribosome-associated protein

MG1655_kdpA_b0698 3.97262 6.36777 11.77795 18.87902 3.11440 0.05734 ATPase of high-affinity  potassium transport sy stem, A chain

MG1655_b2659 9.98293 2.87960 24.85682 7.17002 3.08072 0.07740 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_appY_b0564 6.52878 6.59712 9.91803 10.02186 3.01595 0.02496 hns hha/ydgT hns/stpA Y, phage regulatory  protein affecting appA and other genes

MG1655_talA_b2464 6.44434 3.46736 18.29333 9.84267 2.99354 0.06131 hns/stpA transaldolase A

MG1655_yhhA_b3448 8.09499 2.85879 20.47403 7.23052 2.93556 0.07313 orf, hypothetical protein

MG1655_b2809 5.30390 3.96774 13.90504 10.40208 2.89293 0.05238 orf, hypothetical protein

MG1655_yehZ_b2131 4.01339 2.76302 19.87993 13.68638 2.88974 0.09131 putative transport sy stem permease protein

MG1655_yahK_b0325 6.90340 3.04485 17.16544 7.57108 2.85390 0.06400 hns/stpA putative oxidoreductase

relative ratio: hha mutant / W3110 
a
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(relative
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MG1655_yeaG_b1783 5.33578 2.86286 18.22398 9.77788 2.85261 0.07399 orf, hypothetical protein

MG1655_yhcO_b3239 5.14107 5.17555 10.06135 10.12883 2.85123 0.04013 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yncB_b1449 7.42659 3.37488 14.65027 6.65756 2.81385 0.05691 putative oxidoreductase

MG1655_yfcG_b2302 4.15479 3.09705 15.80374 11.78037 2.80654 0.07468 putative S-transferase

MG1655_ydeJ_b1537 4.96286 3.57560 13.65693 9.83942 2.80487 0.05731 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yeaQ_b1795 4.53752 3.67778 13.05656 10.58269 2.79277 0.05819 Y orf, hypothetical protein

MG1655_cysD_b2752 4.89904 15.94712 2.97085 9.67055 2.78305 0.07009 ATP:sulfury lase (ATP:sulfate adeny ly ltransferase), subunit 2

MG1655_psiF_b0384 3.64472 3.74286 12.53846 12.87607 2.77621 0.06705 Y induced by  phosphate starvation

MG1655_ycgW_b1160 6.43529 14.26078 3.26243 7.22962 2.76996 0.05726 hns hha/ydgT hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jgB_b4269 4.58782 2.57790 17.89503 10.05525 2.76384 0.08454 hns/stpA putative oxidoreductase

MG1655_ybeL_b0643 7.65478 3.45840 13.29623 6.00718 2.76152 0.05259 putative alpha helical protein

MG1655_b2253 5.01392 4.24453 10.16935 8.60887 2.71588 0.04359 hns hns/stpA putative enzyme

MG1655_cysU_b2424 2.89683 4.75498 9.05128 14.85714 2.71378 0.06977 sulfate, thiosulfate transport sy stem permease T protein

MG1655_b1955 4.95645 2.31882 18.31609 8.56897 2.70421 0.08917 orf, hypothetical protein

MG1655_yphA_b2543 4.13176 2.72432 14.95110 9.85819 2.67404 0.07763 Y orf, hypothetical protein

MG1655_cysJ_b2764 2.98711 8.25414 4.91515 13.58182 2.67118 0.06359 sulfite reductase (NADPH), flavoprotein beta subunit

MG1655_ybhP_b0790 3.60574 2.37541 16.79008 11.06107 2.65886 0.09760 orf, hypothetical protein

MG1655_ybaY_b0453 5.89187 3.29478 11.81150 6.60509 2.64115 0.05229 glycoprotein/poly saccharide metabolism

MG1655_msyB_b1051 5.23002 3.79884 10.09658 7.33367 2.63068 0.04359 hns/stpA acidic protein suppresses mutants lacking function of protein export

MG1655_y jdJ_b4127 5.09948 4.95323 7.48257 7.26797 2.60595 0.02523 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_yhjG_b3524 4.37203 2.30871 15.68139 8.28076 2.58903 0.08734 orf, hypothetical protein

MG1655_b1729 6.39154 10.03796 3.47670 5.46018 2.56256 0.04624 hypothetical protein

MG1655_osmC_b1482 5.67158 3.37025 10.29831 6.11962 2.55860 0.04741 hns/stpA osmotically  inducible protein

MG1655_b2080 8.72460 3.29278 10.39172 3.92197 2.54833 0.05882 orf, hypothetical protein

MG1655_yccD_b0999 9.08548 3.29879 10.36324 3.76273 2.54767 0.06106 hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_cysP_b2425 3.09257 10.67461 3.18182 10.98268 2.54298 0.07468 thiosulfate binding protein

MG1655_otsB_b1897 3.74788 2.79195 12.05041 8.97684 2.53614 0.07313 trehalose-6-phosphate phosphatase, biosynthetic

MG1655_ydeI_b1536 5.93726 2.18310 15.35430 5.64570 2.53347 0.08702 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_cbpA_b1000 6.36972 2.80375 11.50100 5.06238 2.50552 0.06131 hns/stpA curved DNA-binding protein; functions closely  related to DnaJ

MG1655_tktB_b2465 4.66745 2.52805 12.09084 6.54883 2.46693 0.06996 transketolase 2 isozyme

MG1655_amyA_b1927 4.00474 2.45537 12.36618 7.58189 2.46213 0.07716 cy toplasmic alpha-amylase

MG1655_y jbJ_b4045 7.16048 3.65501 7.86926 4.01681 2.42305 0.04359 orf, hypothetical protein

MG1655_b1490 5.91634 2.71401 10.37884 4.76109 2.40800 0.06065 hns hns/stpA orf, hypothetical protein

MG1655_b1724 3.97955 3.10843 8.85459 6.91633 2.39131 0.05259 Y orf, hypothetical protein

MG1655_b2254 4.61912 3.63480 7.46076 5.87089 2.38060 0.03965 hns hns/stpA putative sugar transferase

MG1655_elaB_b2266 4.14779 2.73912 9.68202 6.39381 2.36451 0.06065 orf, hypothetical protein

MG1655_cfa_b1661 5.63045 2.65072 10.00000 4.70783 2.36416 0.06106 cyclopropane fatty  acy l phospholipid synthase

MG1655_cysA_b2422 2.81081 7.29543 3.62065 9.39736 2.36162 0.06269 ATP-binding component of sulfate permease A protein; chromate resistance

MG1655_yhiO_b3494 5.48881 2.04851 12.84716 4.79476 2.35898 0.08734 Y orf, hypothetical protein

MG1655_y jdI_b4126 4.11559 4.30207 6.11669 6.39384 2.35889 0.03102 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yggB_b2924 5.35348 4.01143 6.47964 4.85528 2.35002 0.02523 hns/stpA putative transport protein

MG1655_blc_b4149 2.69272 2.31860 11.00220 9.47357 2.33649 0.09949 outer membrane lipoprotein (lipocalin)

MG1655_b2989 4.77931 3.00125 8.12687 5.10341 2.30413 0.04696 orf, hypothetical protein

MG1655_yehX_b2129 3.19510 2.58108 9.24939 7.47188 2.28867 0.07302 putative ATP-binding component of a transport sy stem

MG1655_cysN_b2751 2.76543 6.49897 3.65714 8.59456 2.28546 0.05994 ATP-sulfury lase (ATP:sulfate adeny ly ltransferase), subunit 1, probably  a GTPase

MG1655_ybjP_b0865 3.69722 2.20534 10.30955 6.14950 2.25346 0.07831 putative lipoprotein

MG1655_ygiW_b3024 4.40438 2.54116 8.82952 5.09431 2.24391 0.06020 orf, hypothetical protein

MG1655_osmY_b4376 3.68889 1.95801 10.49396 5.57004 2.18044 0.08928 hyperosmotically  inducible periplasmic protein

MG1655_chaB_b1217 3.67217 3.03976 6.45778 5.34565 2.14750 0.04359 cation transport regulator

MG1655_b1810 3.40411 4.02329 4.86301 5.74755 2.14511 0.03310 hns hns/stpA Y orf, hypothetical protein  
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MG1655_ygaU_b2665 3.44482 2.53470 7.68918 5.65769 2.14232 0.06106 orf, hypothetical protein

MG1655_b3023 4.10757 2.55357 7.50660 4.66667 2.13034 0.05465 orf, hypothetical protein

MG1655_yeeE_b2013 2.56770 6.01366 3.18490 7.45917 2.12975 0.06195 hns/stpA putative transport system permease protein

MG1655_cysI_b2763 1.98701 5.35238 3.55814 9.58450 2.12565 0.08629 sulfite reductase, alpha subunit

MG1655_b1971 3.57835 3.47673 5.35989 5.20768 2.10997 0.03372 hns/stpA putative reductase

MG1655_ycgK_b1178 2.26528 3.16381 5.86392 8.18987 2.10677 0.07365 Y orf, hypothetical protein

MG1655_ynhG_b1678 4.24252 1.83039 10.08759 4.35219 2.10333 0.09272 orf, hypothetical protein

MG1655_yehE_b2112 4.54255 2.76596 6.59969 4.01855 2.09509 0.04631 Y, fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_yciR_b1285 3.36488 3.29431 5.51380 5.39816 2.09151 0.04013 hns/stpA Y orf, hypothetical protein

MG1655_ybhB_b0773 3.60685 1.97444 8.94056 4.89419 2.07090 0.08293 orf, hypothetical protein

MG1655_qor_b4051 3.77399 2.12428 8.26456 4.65190 2.06695 0.07224 quinone oxidoreductase

MG1655_kdpC_b0696 2.24196 4.17148 4.20402 7.82217 2.06617 0.06396 high-affinity  potassium transport system

MG1655_bfr_b3336 4.47128 2.68400 6.43688 3.86390 2.05537 0.04696 Y bacterioferrin, an iron storage homoprotein

MG1655_b1836 5.77019 2.45337 6.78081 2.88306 2.02811 0.06400 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yeeD_b2012 2.45165 5.92136 2.79976 6.76214 2.02562 0.06645 orf, hypothetical protein

MG1655_b1428 3.60735 2.11799 7.70661 4.52479 2.01440 0.07009 Y orf, hypothetical protein

MG1655_yagZ_b0293 1.84301 3.61381 4.49808 8.81992 2.01142 0.08821 hns hha/ydgT hns/stpA fimbria orf, hypothetical protein

MG1655_b1970 3.44394 5.02622 3.22250 4.70305 2.00883 0.03372 Y orf, hypothetical protein

down regulated genes

MG1655_hha_b0460 0.00211 0.00011 0.00153 0.00008 -11.28429 0.04301 haemolysin expression modulating protein

MG1655_rpiB_b4090 0.16937 0.31394 0.06821 0.12643 -2.77269 0.06168 ribose 5-phosphate isomerase B

MG1655_yhaN_b3109 0.08295 0.15851 0.13641 0.26066 -2.76567 0.04589 orf, hypothetical protein

MG1655_yhaM_b3108 0.10487 0.12956 0.17288 0.21358 -2.74026 0.03558 orf, hypothetical protein

MG1655_yhjX_b3547 0.12427 0.09619 0.24587 0.19032 -2.70098 0.04301 putative resistance protein

MG1655_yhaO_b3110 0.18890 0.30941 0.10134 0.16600 -2.49754 0.04828 putative transport system permease protein

MG1655_malS_b3571 0.24061 0.14039 0.38673 0.22564 -2.10156 0.05202 alpha-amylase

MG1655_rbsC_b3750 0.43221 0.43468 0.13574 0.13652 -2.04153 0.09966 D-ribose high-affinity  transport system

a:トランスクリプトーム解析はW3110（野生型：Exp.1とExp.2）、欠失株（hns欠失：Exp.1とExp.2）においてそれぞれ2回の実験を行った。野生株に比べ欠失株で転写量が上昇した遺伝子を決定するために、欠失株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、野生株と欠

失株の相対値を算出した。一方で、野生株に比べ欠失株で転写量が減少するときは、野生株においてシグナル強度が100以上のも のを使い、相対値を算出した。相対値は野生株と欠失株でそれぞれ2回の実験を行っているため計4つの相対値を算出し、さらに、FDR値は

それぞれ算出した4つの相対値から算出した。b:Yと表記されたも のは、水平伝播によって得られた遺伝子で、以前に報告された論文（Lawrence and Ochman, 1998; Nakamura et al., 2004）を参照したも のである。Phage、fimbria、fragellaに関する遺伝子も それぞれ表記して

ある。赤文字で表記したところは、欠失株により消失した遺伝子である。
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表S5.　H-NS結合パターンの分類とhns /stpA 、hha /ydgTトランスクリプトーム解析との関係性

starta enda start (concatenate) end (concatenate)
ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only (transcriptome; up-

regulated)

hha /ydgT  & hns /stpA

(transcriptome; up-regulated)

41611 42680 41611 42680 1 1 int fixA fixB fixC fixX yaaU 5

83715 84024 83715 84499 2 2 int leuA leuB leuC leuD 4

85159 85373 85159 85373 3 4 coding leuO 1

150671 151113 150671 157592 4 5 contiguous 1 htrE ecpD 2 yadN yadM yadL yadK yadC 5

237002 237159 237002 237159 5 9 int yafT 1

259061 259237 259061 259237 6 11 coding N

284483 284659 284483 284659 7 12 int N

292121 292600 292121 294007 8 13 int/coding yagK yagL yagM 3

310000 311126 310000 324825 9 15 contiguous 2

yagV yagW  yagX yagY ykgK ykgL eaeH

ykgC ykgA 9 yagZ  ykgB ykgI ykgH 4

330634 331589 330634 335940 10 22 contiguous 3 yahD yahE 2 yahA yahF yahG 3

342984 344243 342984 344243 11 25 coding yahL 1

383397 384086 383397 384086 12 26 int yaiF yaiP yaiS 3

384138 384694 384138 384694 13 27 int tauA tauB tauC 3

388793 389083 388793 389748 14 28 int/coding ykiB yaiT 2

393581 394175 393581 394175 15 30 coding N

400212 400825 400212 400825 16 31 int yaiB phoA 2

450942 451422 450942 451422 17 32 int N

480031 480283 480031 480511 18 33 int N

521907 522633 521907 522633 19 35 int rhsD 1

526258 527878 526258 528809 20 36 contiguous 4 ybbC ylbH ybbD 3

534865 535231 534865 546118 21 38 contiguous 5
hyi glxR ybbY glxK ylbA allC allD fdrA

ylbE ylbF ybcF
11 allB 1

556962 558202 556962 585220 22 43 contiguous 6 sfmA sfmC sfmD sfmH sfm F essD ybcS

ybcW  ybcY

9 ybcK ybcL ybcM appY 4

617059 617672 617059 617672 23 57 int fepE 1

635641 637261 635641 637261 24 58 int/coding ybdN ybdM 2 ybdO 1

650860 651758 650860 651758 25 59 int citB 1

656790 657251 656790 657251 26 60 int crcA 1

661445 662400 661445 662400 27 61 int ybeF 1

676759 677372 676759 677372 28 62 int ybeQ ybeR djlB 3

679552 679880 679552 680241 29 63 int ybeT ybeU djlC 3

720592 721167 720592 721699 30 65 int N

732714 732909 732714 739163 31 67 contiguous 7 ybfO ybfD 2 ybfB ybfC 2

752322 752764 752322 753733 32 70 coding ybgD 1

800601 801024 800601 801309 33 72 contiguous 8 ybhD ybhJ 2

821216 821392 821216 821392 34 74 coding ybhM 1

873162 874611 873162 874611 35 75 contiguous 9 yliE yliF 2

997840 999099 997840 999099 36 76 int ycbQ ycbR ycbS ycbT ycbV ycbF 6

1051040 1051634 1051040 1051634 37 77 coding N

1064207 1065694 1064207 1065998 38 78 int/coding cbpA cbpM 2 yccE 1  
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1092783 1094289 1092783 1096645 39 80 contiguous 10 ycdU 1 ycdP ycdQ ycdR ycdS ycdT 5

1102216 1102468 1102216 1104520 40 82 contiguous 11 csgG csgF csgE csgD csgB csgA 6

1120747 1121113 1120747 1121113 41 84 int/coding yceJ yceI yceO 3

1182231 1182407 1182231 1182919 42 85 coding N

1213011 1213263 1213011 1225084 43 87 contiguous 12 ymgB ymgC ycgG 3 elbA 1

1230833 1231123 1230833 1232016 44 94 int/coding hlyE umuD umuC 3

1257262 1258236 1257262 1258236 45 96 int ycgV 1

1316263 1317788 1316263 1318244 46 97 contiguous 13 yciE yciF yciG 3

1344554 1345186 1344554 1345186 47 99 coding osmB 1

1373092 1373743 1373092 1373743 48 100 upstream ycjN 1

1384834 1385257 1384834 1385257 49 101 coding N

1414380 1415809 1414380 1415809 50 102 coding intR ydaQ ydaC lar recT 5

1419338 1419932 1419338 1420711 51 103 coding racC kil 2 recE 1

1425228 1426468 1425228 1427228 52 105 contiguous 14 ynaA 1 trkG ynaK ydaY 3

1435199 1436405 1435199 1439141 53 107 contiguous 15 ompN micC 2 pinR ynaE 2

1466496 1466653 1466496 1467489 54 110 int ydbA 1

1477041 1477578 1477041 1480732 55 112 contiguous 16 ynbA ynbB ynbC ynbD 4 ydbD 1

1528284 1529638 1528284 1534506 56 114 contiguous 17 yncH rhsE ydcE 3 yncI yncM ydcC 3

1545441 1546453 1545441 1548505 57 117 contiguous 18
yddL yddK yddJ narU narZ narY narW

narV
8

1557962 1558385 1557962 1558385 58 120 int osmC 1

1573580 1573850 1573580 1591958 59 121 contiguous 19 gadC pqqL yddB ydeO ydeR ydeS ydeT 7 gadB ydeP ydeQ 3

1598584 1600394 1598584 1600394 60 130 int ydeK 1

1617356 1618311 1617356 1618311 61 131 coding N

1625640 1626709 1625640 1626709 62 132 int ydeH ydeI ydeJ 3

1633867 1634176 1633867 1643182 63 133 contiguous 20 ydfJ 1 ynfN cspI 2

1694287 1694748 1694287 1694748 64 139 upstream uidC 1

1756037 1757068 1756037 1757068 65 140 int ydhU ydhW  ydhV 3 ydhY 1

1774049 1774472 1774049 1780666 66 141 contiguous 21 ydiN ydiB 2 ydiF 1

1804563 1806924 1804563 1808102 67 145 contiguous 22 N

1814101 1814752 1814101 1815227 68 147 coding ydjO 1

1819972 1820224 1819972 1822958 69 149 contiguous 23 chbG chbF 2

1827382 1827710 1827382 1827710 70 152 int N

1854495 1855051 1854495 1856001 71 153 contiguous 24 ydjE ydjG ydjH ydjI ydjJ 5

1871785 1873329 1871785 1873329 72 155 int/coding N

1906650 1907111 1906650 1907472 73 156 int yebN 1

1909329 1910151 1909329 1910151 74 158 int N

1947652 1948436 1947652 1948436 75 159 int yebB 1

1959413 1959931 1959413 1960368 76 160 int torZ torY 2

1988469 1988835 1988469 1988835 77 162 int N

1990540 1990754 1990540 1990963 78 163 int ftn 1  
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2012998 2014770 2012998 2014770 79 165 upstream intG 1

2025538 2026227 2025538 2026569 80 166 int rcsA 1

2035361 2035955 2035361 2044353 81 168 contiguous 25 hchA yedV yedW  yedY yedZ yodB 6

2058446 2059818 2058446 2059818 82 172 contiguous 26 N

2101481 2102132 2101481 2112487 83 173 contiguous 27 ugd 1

2130931 2132608 2130931 2132608 84 181 coding/upstream
wcaM wcaL wcaK wzxC wcaJ cpsB wcaI

nudD fcl wcaF wcaE wcaD
12 gmd 1

2139215 2140246 2139215 2140246 85 182 int wza wzc wcaA wcaB wcaC 5

2152990 2153147 2152990 2153698 86 183 int yegI yegJ 2

2170128 2170474 2170128 2176821 87 185 contiguous 28 ogrK yegZ yegR yegS 4

2190688 2192137 2190688 2196089 88 190 contiguous 29 yehA yehB yehC yehD 4

2207351 2208135 2207351 2208135 89 193 int yehL yehM yehP yehQ 4

2232241 2232512 2232241 2232512 90 194 int N

2236877 2237452 2236877 2237452 91 195 int yeiT yeiA 2

2258385 2258732 2258385 2262437 92 196 contiguous 30 rihB yeiL yeiM yeiC 4 yeiN 1

2316221 2316549 2316221 2316549 93 198 int N

2348090 2349007 2348090 2349387 94 199 int yfaL 1

2370225 2370439 2370225 2370724 95 201 int/coding ais yfbE yfbF yfbG yfbH 5

2387230 2388926 2387230 2393657 96 203 contiguous 31 yfbK yfbL yfbM yfbN yfbO yfbP 6

2412611 2412806 2412611 2412806 97 206 int N

2460738 2461256 2460738 2461731 98 207 int yfcU 1 yfcV 1

2468205 2470015 2468205 2470015 99 209 coding yfdF 1

2474019 2474727 2474019 2479686 100 210 contiguous 32 yfdQ yfdS yfdT 3

2486331 2487419 2486331 2500358 101 218 contiguous 33 emrY emrK yfdE yfdV oxc yfdX ypdI 7 evgS frc 2

2527675 2528326 2527675 2528326 102 224 int xapR 1

2530335 2530719 2530335 2530719 103 225 int N

2574275 2574869 2574275 2574869 104 226 int N

2627475 2628297 2627475 2628297 105 227 int N

2628368 2628658 2628368 2628658 106 228 int yfgH 1

2698687 2698901 2698687 2698901 107 229 int N

2756085 2756717 2756085 2759624 108 230 contiguous 34 yfjH alpA yfjJ 3 yfjI 1

2771779 2772335 2771779 2773874 109 233 int/coding yfjV ypjM yfjW 3

2780101 2780505 2780101 2787649 110 235 contiguous 35
ypjA pinH ypjB ypjC ygaQ yqaC yqaD

ygaT gabD
9

2796175 2796731 2796175 2796731 111 239 coding N

2796878 2797529 2796878 2797529 112 240 int N

2803167 2803742 2803167 2803742 113 241 int N

2881618 2881832 2881618 2886221 114 242 contiguous 36 ygbF ygbT 2 ygcH ygcI ygcJ ygcK ygcL 5

2897863 2898666 2897863 2904993 115 245 contiguous 37 ygcU ygcW  ygcG 3

2932329 2933550 2932329 2933550 116 250 int fucA fucO 2

2984940 2986693 2984940 2997580 117 251 contiguous 38
yqeH yqeI yqeK ygeF ygeG ygeH ygeI ygeK

ygeL ygeM ygeP
11 yqeJ ygeN ygeO 3

3003636 3004116 3003636 3004116 118 256 coding N  
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3013744 3014604 3013744 3014604 119 257 int/coding yqeB yqeC ygfJ 3

3075798 3075993 3075798 3075993 120 258 coding yggP yggF 2

3077413 3078083 3077413 3078083 121 259 coding cmtB cmtA 2

3117560 3118382 3117560 3118382 122 260 int N

3132342 3132727 3132342 3133088 123 261 int yghR yghS yghT 3

3134755 3135558 3134755 3135558 124 263 int pitB 1

3170437 3171278 3170437 3171278 125 264 int ygiZ 1

3182103 3182526 3182103 3191817 126 265 contiguous 39 yqiG yqiH yqiI yqiJ yqiK 5 ygiL 1

3204295 3204661 3204295 3204870 127 271 coding N

3226202 3226359 3226202 3226359 128 273 int N

3251111 3251895 3251111 3251895 129 274 int N

3265553 3266394 3265553 3269718 130 275 contiguous 40 tdcD tdcC tdcB yhaB yhaC 5 tdcF tdcE 2

3274503 3274887 3274503 3275438 131 280 int garR garL garP garD 4

3283584 3284653 3283584 3288643 132 282 contiguous 41 agaI yraH yraI yraJ yraK 5

3320843 3321209 3320843 3321494 133 286 coding N

3360325 3360748 3360325 3362477 134 288 coding yhcD yhcE 2 gltF yhcA 2

3374366 3374808 3374366 3374808 135 291 int N

3412537 3413929 3412537 3413929 136 292 int envR acrE 2

3417933 3418812 3417933 3418812 137 293 coding yhdV 1

3462341 3462821 3462341 3462821 138 294
int(downstream of

birA )
N

3543714 3543947 3543714 3543947 139 295 int N

3549034 3550122 3549034 3550122 140 296 int N

3556919 3557931 3556919 3558368 141 297 int yiiF 1 yiiE 1

3567046 3567545 3567046 3567545 142 299 int yihQ yihP 2

3572214 3572789 3572214 3572789 143 300 contiguous 42 ompL 1

3592316 3592758 3592316 3592758 144 301 int yihF 1

3633223 3634349 3633223 3634349 145 302 coding yigG yigF 2

3650190 3650765 3650190 3650765 146 303 int N

3729633 3730265 3729633 3731025 147 304 contiguous 43 bglG bglB bglH yieL yieK 5

3750389 3750584 3750389 3750584 148 306 int N

3751797 3752087 3751797 3752087 149 307 coding N

3796257 3796433 3796257 3796718 150 308 int ade 1

3803288 3804014 3803288 3804014 151 310 int setC 1

3832224 3834186 3832224 3843781 152 311 contiguous 44 rfaY rfaZ 2

3846417 3846669 3846417 3847619 153 322 int htrL 1

3850141 3851248 3850141 3851248 154 324 coding N

3870148 3870666 3870148 3875533 155 325 contiguous 45 yibA 1 yibG yibJ 2

3882061 3882465 3882061 3882788 156 331 int N

3885652 3886322 3885652 3886322 157 333 int yiaW  yiaV 2

3888103 3888830 3888103 3888830 158 334 int yiaU yiaT 2  
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3894107 3894682 3894107 3894682 159 335 coding yiaO lyxK sgbH sgbU sgbE 5

3895836 3896487 3895836 3896487 160 336 int yiaM yiaN 2

3917876 3918545 3917876 3918545 161 337
int(downstream of

insK )
N

3919757 3920142 3919757 3920142 162 338 coding N

3968264 3968459 3968264 3976040 163 339 contiguous 46 yhjB gadA gadY 3 gadX gadW 2

3981469 3982842 3981469 3989758 164 344 contiguous 47 mdtF mdtE yhiF yhiS 4 gadE hdeD hdeA hdeB yhiD slp 6

4004402 4004654 4004402 4009271 165 351 contiguous 48 yhiM 1 yhiL yhiK yhiJ 3

4015061 4017517 4015061 4018524 166 356 contiguous 49 yhhH rhsB 2

4055265 4056201 4055265 4059146 167 358 contiguous 50 yrhB 1 yrhA yhhZ 2

4140691 4140979 4140691 4141454 168 360 int yhfL 1

4170405 4170885 4170405 4170885 169 362 int chiA 1

4184541 4184755 4184541 4185306 170 363 int
gspC gspD gspE gspF gspG gspH gspI

gspA pioO
9

4223850 4226496 4223850 4226496 171 365 coding arpA 1

4239088 4239302 4239088 4239739 172 366 int yjbE 1

4245396 4246275 4245396 4246275 173 368 int N

4254060 4254692 4254060 4255832 174 369 coding yjbI 1

4263541 4265370 4263541 4265370 175 372 coding yjbL yjbM 2

4271673 4273084 4271673 4273084 176 373 int N

4279349 4280285 4279349 4280285 177 374 coding N

4285353 4286916 4285353 4286916 178 375 coding yjcF 1

4307567 4308009 4307567 4308313 179 376 int yjcR yjcQ yjcP 3

4309828 4310346 4309828 4310346 180 378 int yjcS 1

4315245 4315782 4315245 4315782 181 379 coding alsA alsC alsE alsK 4

4316518 4317074 4316518 4317074 182 380 int alsB 1

4331414 4331628 4331414 4332122 183 381 int yjdA yjcZ 2

4342491 4342686 4342491 4342686 184 383 coding adiY 1

4353492 4354048 4353492 4354048 185 384 int N

4357368 4357544 4357368 4357544 186 385 coding yjdJ yjdK 2

4363049 4363244 4363049 4366873 187 386 contiguous 51 cadA cadB 2

4378688 4378997 4378688 4378997 188 389 int yjeJ 1

4414560 4414755 4414560 4415306 189 390 coding yjfJ yjfK 2 yjfI 1

4416574 4416788 4416574 4416788 190 392 upstream N

4431888 4432710 4431888 4432710 191 393 int ytfA 1 yjfZ 1

4442015 4443312 4442015 4443312 192 394 coding ytfI 1

4479882 4481274 4479882 4485511 193 395 contiguous 52 yjgM yjgN 2 yjgL 1

4498787 4499172 4498787 4499457 194 400 int idnD idnO idnK 3

4508401 4510857 4508401 4511389 195 402 contiguous 53 yjhE insN 2 yjhB yjhC 2

4529738 4530617 4529738 4530617 196 404 coding yjhI yjhF 2 yjhH yjhG 2

4543817 4544639 4543817 4549921 197 405 contiguous 54 yjhS yjhT yjhA fimE fimC fimD 6 fimB 1

4559739 4561796 4559739 4561796 198 411 int/coding yjiC yjiD 2  
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4576725 4577091 4576725 4577091 199 412 int N

4581532 4582810 4581532 4586097 200 413 contiguous 55 mcrC yjiW 2

4599202 4599473 4599202 4599473 201 416 coding N

4607543 4608365 4607543 4608365 202 417 int yjjP yjjQ bglJ 3

total binding

sites
202 total genes 379 total genes 119

indirect genes 57 indirect genes 3

total genes 436 total genes 122
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表S6.　H-NS結合パターンが1つのコーディング領域（Single）を含むものでH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にある遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

85159 85373 85159 85373 3 4 coding leuO 1

342984 344243 342984 344243 11 25 coding yahL 1

752322 752764 752322 753733 32 70 coding ybgD 1

821216 821392 821216 821392 34 74 coding ybhM 1

1344554 1345186 1344554 1345186 47 99 coding osmB 1

1814101 1814752 1814101 1815227 68 147 coding ydjO 1

2468205 2470015 2468205 2470015 99 209 coding yfdF 1

3417933 3418812 3417933 3418812 137 293 coding yhdV 1

4223850 4226496 4223850 4226496 171 365 coding arpA 1

4254060 4254692 4254060 4255832 174 369 coding yjbI 1

4285353 4286916 4285353 4286916 178 375 coding yjcF 1

4342491 4342686 4342491 4342686 184 383 coding adiY 1

4442015 4443312 4442015 4443312 192 394 coding ytfI 1

3075798 3075993 3075798 3075993 120 258 coding yggP yggF 2

3077413 3078083 3077413 3078083 121 259 coding cmtB cmtA 2

4414560 4414755 4414560 4415306 189 390 coding yjfJ yjfK 2 yjfI 1

4315245 4315782 4315245 4315782 181 379 coding
alsA alsC alsE

alsK
4

4529738 4530617 4529738 4530617 196 404 coding yjhI yjhF 2 yjhH yjhG 2

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

388793 389083 388793 389748 14 28 int/coding ykiB 1

635641 637261 635641 637261 24 58 int/coding ybdO 1

1064207 1065694 1064207 1065998 38 78 int/coding yccE 1

1120747 1121113 1120747 1121113 41 84 int/coding yceO 1

1230833 1231123 1230833 1232016 44 94 int/coding hlyE 1

2370225 2370439 2370225 2370724 95 201 int/coding ais 1

2771779 2772335 2771779 2773874 109 233 int/coding yfjW 1  
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3013744 3014604 3013744 3014604 119 257 int/coding ygfJ 1

4559739 4561796 4559739 4561796 198 411 int/coding yjiC 1

total binding

sites
27 total genes 25 total genes 12

下側の表は1つのH-NS結合領域がintとcodingの2種類に分けられ、重複する領域を表している  
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表S7.　H-NS結合パターンが2つ以上のコーディング領域（Multiple）を含むものでH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にある遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

150671 151113 150671 157592 4 5 contiguous 1 htrE ecpD 2
yadN yadM yadL

yadK yadC
5

310000 311126 310000 324825 9 15 contiguous 2

yagV yagW yagX

yagY ykgK ykgL

eaeH ykgC ykgA

9
yagZ  ykgB ykgI

ykgH
4

330634 331589 330634 335940 10 22 contiguous 3 yahD yahE 2 yahA yahF yahG 3

526258 527878 526258 528809 20 36 contiguous 4 ybbC ylbH ybbD 3

534865 535231 534865 546118 21 38 contiguous 5

hyi glxR ybbY

glxK ylbA allC

allD fdrA ylbE

ylbF ybcF

11 allB 1

556962 558202 556962 585220 22 43 contiguous 6

sfmA sfmC sfmD

sfmH sfm F essD

ybcS ybcW ybcY

9
ybcK ybcL ybcM

appY
4

732714 732909 732714 739163 31 67 contiguous 7 ybfO ybfD 2 ybfB ybfC 2

800601 801024 800601 801309 33 72 contiguous 8 ybhD ybhJ 2

873162 874611 873162 874611 35 75 contiguous 9 yliE yliF 2

1092783 1094289 1092783 1096645 39 80 contiguous 10 ycdU 1
ycdP ycdQ ycdR

ycdS ycdT
5

1102216 1102468 1102216 1104520 40 82 contiguous 11
csgG csgF csgE

csgD csgB csgA
6

1213011 1213263 1213011 1225084 43 87 contiguous 12
ymgB ymgC

ycgG
3 elbA 1

1316263 1317788 1316263 1318244 46 97 contiguous 13 yciE yciF yciG 3

1414380 1415809 1414380 1415809 50 102 coding
intR ydaQ ydaC

lar recT
5

1419338 1419932 1419338 1420711 51 103 coding racC kil 2 recE 1

1425228 1426468 1425228 1427228 52 105 contiguous 14 ynaA 1 trkG ynaK ydaY 3

1435199 1436405 1435199 1439141 53 107 contiguous 15 ompN micC 2 pinR ynaE 2

1477041 1477578 1477041 1480732 55 112 contiguous 16
ynbA ynbB ynbC

ynbD
4 ydbD 1
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1528284 1529638 1528284 1534506 56 114 contiguous 17 yncH rhsE ydcE 3 yncI yncM ydcC 3

1545441 1546453 1545441 1548505 57 117 contiguous 18

yddL yddK yddJ

narU narZ narY

narW narV

8

1573580 1573850 1573580 1591958 59 121 contiguous 19

gadC pqqL yddB

ydeO ydeR ydeS

ydeT

7 gadB ydeP ydeQ 3

1633867 1634176 1633867 1643182 63 133 contiguous 20 ydfJ 1 ynfN cspI 2

1774049 1774472 1774049 1780666 66 141 contiguous 21 ydiN ydiB 2 ydiF 1

1819972 1820224 1819972 1822958 69 149 contiguous 23 chbG chbF 2

1854495 1855051 1854495 1856001 71 153 contiguous 24
ydjE ydjG ydjH

ydjI ydjJ
5

2035361 2035955 2035361 2044353 81 168 contiguous 25
hchA yedV yedW

yedY yedZ yodB
6

2101481 2102132 2101481 2112487 83 173 contiguous 27 ugd 1

2130931 2132608 2130931 2132608 84 181 coding/upstream

wcaM wcaL wcaK

wzxC wcaJ cpsB

wcaI nudD fcl

wcaF wcaE wcaD

12 gmd 1

2170128 2170474 2170128 2176821 87 185 contiguous 28
ogrK yegZ yegR

yegS
4

2190688 2192137 2190688 2196089 88 190 contiguous 29
yehA yehB yehC

yehD
4

2258385 2258732 2258385 2262437 92 196 contiguous 30
rihB yeiL yeiM

yeiC
4 yeiN 1

2387230 2388926 2387230 2393657 96 203 contiguous 31
yfbK yfbL yfbM

yfbN yfbO yfbP
6

2474019 2474727 2474019 2479686 100 210 contiguous 32 yfdQ yfdS yfdT 3

2486331 2487419 2486331 2500358 101 218 contiguous 33

emrY emrK yfdE

yfdV oxc yfdX

ypdI

7 evgS frc 2

2756085 2756717 2756085 2759624 108 230 contiguous 34 yfjH alpA yfjJ 3 yfjI 1

2780101 2780505 2780101 2787649 110 235 contiguous 35

ypjA pinH ypjB

ypjC ygaQ yqaC

yqaD ygaT gabD

9

2881618 2881832 2881618 2886221 114 242 contiguous 36 ygbF ygbT 2
ygcH ygcI ygcJ

ygcK ygcL
5

2897863 2898666 2897863 2904993 115 245 contiguous 37 ygcU ygcW ygcG 3  
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2984940 2986693 2984940 2997580 117 251 contiguous 38

yqeH yqeI yqeK

ygeF ygeG ygeH

ygeI ygeK ygeL

ygeM ygeP

11 yqeJ ygeN ygeO 3

3182103 3182526 3182103 3191817 126 265 contiguous 39
yqiG yqiH yqiI

yqiJ yqiK
5 ygiL 1

3265553 3266394 3265553 3269718 130 275 contiguous 40
tdcD tdcC tdcB

yhaB yhaC
5 tdcF tdcE 2

3283584 3284653 3283584 3288643 132 282 contiguous 41
agaI yraH yraI

yraJ yraK
5

3360325 3360748 3360325 3362477 134 288 coding yhcD yhcE 2 gltF yhcA 2

3572214 3572789 3572214 3572789 143 300 contiguous 42 ompL 1

3633223 3634349 3633223 3634349 145 302 coding yigG yigF 2

3729633 3730265 3729633 3731025 147 304 contiguous 43
bglG bglB bglH

yieL yieK
5

3832224 3834186 3832224 3843781 152 311 contiguous 44 rfaY rfaZ 2

3870148 3870666 3870148 3875533 155 325 contiguous 45 yibA 1 yibG yibJ 2

3894107 3894682 3894107 3894682 159 335 coding
yiaO lyxK sgbH

sgbU sgbE
5

3968264 3968459 3968264 3976040 163 339 contiguous 46 yhjB gadA gadY 3 gadX gadW 2

3981469 3982842 3981469 3989758 164 344 contiguous 47
mdtF mdtE yhiF

yhiS
4

gadE hdeD hdeA

hdeB yhiD slp
6

4004402 4004654 4004402 4009271 165 351 contiguous 48 yhiM 1 yhiL yhiK yhiJ 3

4015061 4017517 4015061 4018524 166 356 contiguous 49 yhhH rhsB 2

4055265 4056201 4055265 4059146 167 358 contiguous 50 yrhB 1 yrhA yhhZ 2

4263541 4265370 4263541 4265370 175 372 coding yjbL yjbM 2

4357368 4357544 4357368 4357544 186 385 coding yjdJ yjdK 2

4363049 4363244 4363049 4366873 187 386 contiguous 51 cadA cadB 2

4479882 4481274 4479882 4485511 193 395 contiguous 52 yjgM yjgN 2 yjgL 1

4508401 4510857 4508401 4511389 195 402 contiguous 53 yjhE insN 2 yjhB yjhC 2

4543817 4544639 4543817 4549921 197 405 contiguous 54
yjhS yjhT yjhA

fimE fimC fimD
6 fimB 1

4581532 4582810 4581532 4586097 200 413 contiguous 55 mcrC yjiW 2  
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starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

292121 292600 292121 294007 8 13 int/coding yagL yagM 2

total binding

sites
62 total genes 218 total genes 96

下側の表は1つのH-NS結合領域がintとcodingの2種類に分けられ、重複する領域を表している  
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表S8.　H-NS結合パターンが遺伝子間領域（int）でH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にある遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

41611 42680 41611 42680 1 1 int
fixA fixB fixC

fixX yaaU
5

83715 84024 83715 84499 2 2 int
leuA leuB leuC

leuD
4

237002 237159 237002 237159 5 9 int yafT 1

383397 384086 383397 384086 12 26 int yaiF yaiP yaiS 3

384138 384694 384138 384694 13 27 int tauA tauB tauC 3

400212 400825 400212 400825 16 31 int yaiB phoA 2

521907 522633 521907 522633 19 35 int rhsD 1

617059 617672 617059 617672 23 57 int fepE 1

650860 651758 650860 651758 25 59 int citB 1

656790 657251 656790 657251 26 60 int crcA 1

661445 662400 661445 662400 27 61 int ybeF 1

676759 677372 676759 677372 28 62 int ybeQ ybeR djlB 3

679552 679880 679552 680241 29 63 int ybeT ybeU djlC 3

997840 999099 997840 999099 36 76 int
ycbQ ycbR ycbS

ycbT ycbV ycbF
6

1257262 1258236 1257262 1258236 45 96 int ycgV 1

1373092 1373743 1373092 1373743 48 100 upstream ycjN 1

1466496 1466653 1466496 1467489 54 110 int ydbA 1

1557962 1558385 1557962 1558385 58 120 int osmC 1

1598584 1600394 1598584 1600394 60 130 int ydeK 1

1625640 1626709 1625640 1626709 62 132 int ydeH ydeI ydeJ 3

1694287 1694748 1694287 1694748 64 139 upstream uidC 1

1756037 1757068 1756037 1757068 65 140 int ydhU ydhW ydhV 3 ydhY 1

1906650 1907111 1906650 1907472 73 156 int yebN 1

1947652 1948436 1947652 1948436 75 159 int yebB 1

1959413 1959931 1959413 1960368 76 160 int torZ torY 2

1990540 1990754 1990540 1990963 78 163 int ftn 1

2012998 2014770 2012998 2014770 79 165 upstream intG 1

2025538 2026227 2025538 2026569 80 166 int rcsA 1  
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2139215 2140246 2139215 2140246 85 182 int 
wza wzc wcaA

wcaB wcaC
5

2152990 2153147 2152990 2153698 86 183 int yegI yegJ 2

2207351 2208135 2207351 2208135 89 193 int
yehL yehM yehP

yehQ
4

2236877 2237452 2236877 2237452 91 195 int yeiT yeiA 2

2348090 2349007 2348090 2349387 94 199 int yfaL 1

2460738 2461256 2460738 2461731 98 207 int yfcU 1 yfcV 1

2527675 2528326 2527675 2528326 102 224 int xapR 1

2628368 2628658 2628368 2628658 106 228 int yfgH 1

2932329 2933550 2932329 2933550 116 250 int fucA fucO 2

3132342 3132727 3132342 3133088 123 261 int yghR yghS yghT 3

3134755 3135558 3134755 3135558 124 263 int pitB 1

3170437 3171278 3170437 3171278 125 264 int ygiZ 1

3274503 3274887 3274503 3275438 131 280 int
garR garL garP

garD
4

3412537 3413929 3412537 3413929 136 292 int envR acrE 2

3556919 3557931 3556919 3558368 141 297 int yiiF 1 yiiE 1

3567046 3567545 3567046 3567545 142 299 int yihQ yihP 2

3592316 3592758 3592316 3592758 144 301 int yihF 1

3796257 3796433 3796257 3796718 150 308 int ade 1

3803288 3804014 3803288 3804014 151 310 int setC 1

3846417 3846669 3846417 3847619 153 322 int htrL 1

3885652 3886322 3885652 3886322 157 333 int yiaW yiaV 2

3888103 3888830 3888103 3888830 158 334 int yiaU yiaT 2

3895836 3896487 3895836 3896487 160 336 int yiaM yiaN 2

4140691 4140979 4140691 4141454 168 360 int yhfL 1

4170405 4170885 4170405 4170885 169 362 int chiA 1

4184541 4184755 4184541 4185306 170 363 int

gspC gspD gspE

gspF gspG gspH

gspI gspA pioO

9

4239088 4239302 4239088 4239739 172 366 int yjbE 1

4307567 4308009 4307567 4308313 179 376 int yjcR yjcQ yjcP 3

4309828 4310346 4309828 4310346 180 378 int yjcS 1

4316518 4317074 4316518 4317074 182 380 int alsB 1  
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4331414 4331628 4331414 4332122 183 381 int yjdA yjcZ 2

4378688 4378997 4378688 4378997 188 389 int yjeJ 1

4431888 4432710 4431888 4432710 191 393 int ytfA 1 yjfZ 1

4498787 4499172 4498787 4499457 194 400 int idnD idnO idnK 3

4607543 4608365 4607543 4608365 202 417 int yjjP yjjQ bglJ 3

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

292121 292600 292121 294007 8 13 int/coding yagK 1

388793 389083 388793 389748 14 28 int/coding yaiT 1

635641 637261 635641 637261 24 58 int/coding ybdN ybdM 2

1064207 1065694 1064207 1065998 38 78 int/coding cbpA cbpM 2

1120747 1121113 1120747 1121113 41 84 int/coding yceJ yceI 2

1230833 1231123 1230833 1232016 44 94 int/coding umuD umuC 2

2370225 2370439 2370225 2370724 95 201 int/coding
yfbE yfbF yfbG

yfbH
4

2771779 2772335 2771779 2773874 109 233 int/coding yfjV ypjM 2

3013744 3014604 3013744 3014604 119 257 int/coding yqeB yqeC 2

4559739 4561796 4559739 4561796 198 411 int/coding yjiD 1

total binding

sites
73 total genes 136 total genes 11

下側の表は1つのH-NS結合領域がintとcodingの2種類に分けられ、重複する領域を表している  
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表S9.　H-NS結合パターンが1つのコーディング領域（Single）を含むものでH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にない遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

259061 259237 259061 259237 6 11 coding N N

393581 394175 393581 394175 15 30 coding N N

1051040 1051634 1051040 1051634 37 77 coding N N

1182231 1182407 1182231 1182919 42 85 coding N N

1384834 1385257 1384834 1385257 49 101 coding N N

1617356 1618311 1617356 1618311 61 131 coding N N

2796175 2796731 2796175 2796731 111 239 coding N N

3003636 3004116 3003636 3004116 118 256 coding N N

3204295 3204661 3204295 3204870 127 271 coding N N

3320843 3321209 3320843 3321494 133 286 coding N N

3751797 3752087 3751797 3752087 149 307 coding N N

3850141 3851248 3850141 3851248 154 324 coding N N

3919757 3920142 3919757 3920142 162 338 coding N N

4279349 4280285 4279349 4280285 177 374 coding N N

4599202 4599473 4599202 4599473 201 416 coding N N

total binding

sites
15

 
 

 
表S10.　H-NS結合パターンが2つ以上のコーディング領域（Multiple）を含むものでH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にない遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

1804563 1806924 1804563 1808102 67 145 contiguous 22 N N

2058446 2059818 2058446 2059818 82 172 contiguous 26 N N

total binding

sites
2
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表S11.　H-NS結合パターンが遺伝子間領域（int）でH-NS/StpAもしくはHha/YdgTの制御下にない遺伝子

starta enda
start

(concatenate)

end

(concatenate)

ID(region

concatenate)

ID(reagion

computational)
category

hns /stpA  only

(transcriptome;

up-regulated)

hha /ydgT  &

hns /stpA

(transcriptome;

up-regulated)

284483 284659 284483 284659 7 12 int N N

450942 451422 450942 451422 17 32 int N N

480031 480283 480031 480511 18 33 int N N

720592 721167 720592 721699 30 65 int N N

1827382 1827710 1827382 1827710 70 152 int N N

1871785 1873329 1871785 1873329 72 155 int N N

1909329 1910151 1909329 1910151 74 158 int N N

1988469 1988835 1988469 1988835 77 162 int N N

2232241 2232512 2232241 2232512 90 194 int N N

2316221 2316549 2316221 2316549 93 198 int N N

2412611 2412806 2412611 2412806 97 206 int N N

2530335 2530719 2530335 2530719 103 225 int N N

2574275 2574869 2574275 2574869 104 226 int N N

2627475 2628297 2627475 2628297 105 227 int N N

2698687 2698901 2698687 2698901 107 229 int N N

2796878 2797529 2796878 2797529 112 240 int N N

2803167 2803742 2803167 2803742 113 241 int N N

3117560 3118382 3117560 3118382 122 260 int N N

3226202 3226359 3226202 3226359 128 273 int N N

3251111 3251895 3251111 3251895 129 274 int N N

3374366 3374808 3374366 3374808 135 291 int N N

3462341 3462821 3462341 3462821 138 294 int (downstream of birA ) N N

3543714 3543947 3543714 3543947 139 295 int N N

3549034 3550122 3549034 3550122 140 296 int N N

3650190 3650765 3650190 3650765 146 303 int N N

3750389 3750584 3750389 3750584 148 306 int N N

3882061 3882465 3882061 3882788 156 331 int N N

3917876 3918545 3917876 3918545 161 337 int (downstream of insK ) N N

4245396 4246275 4245396 4246275 173 368 int N N

4271673 4273084 4271673 4273084 176 373 int N N

4353492 4354048 4353492 4354048 186 384 int N N

4416574 4416788 4416574 4416788 190 392 upstream N N

4576725 4577091 4576725 4577091 199 412 int N N

total binding

sites
33

 



520,000bp 522,500bp 525,000bp 527,500bp 530,000bp 532,500bp

ybbA ybbP ybbC
ylbH

ybbD allA allR gcl

ylbG ybbB ybbS

rhsD

650,000bp 655,000bp 660,000bp 665,000bp

citA citB insH crcA cspE ybeH
ybeM

tatE

citX citF citE citD
citC

dcuC dcuC crcB lipA ybeF lipB ybeD
dacA

rlpA mrdB

1,462,500bp 1,465,000bp 1,467,500bp 1,470,000bp 1,472,500bp

paaH paaI paaJ paaK paaX paaY ydbA insI

insD insC

2,455,000bp 2,457,500bp 2,460,000bp 2,462,500bp 2,465,000bp

yfcN

aroC prmB yfcO yfcP yfcQ yfcR yfcS yfcT yfcU yfcV sixA yfcX yfcY

H
-N

S
H

ha
w
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A
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H
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0

230,000bp 240,000bp 250,000bp

gmhB
rrsH

ileV
alaV
rrlH

rrfH
aspU
dkgB

yafD
yafE

yafS dnaQ
aspV

yafT yafF ivy lpcA
yafJ

yafL
yafM

mbhA
dinB

yafN
yafO

yafP

ykfJ
prfH

gpt
frsA

crl

yafC mltD gloB rnhA yafU
yafV

fadE yafK
yafQ
dinJ fhiA pepD phoE

H
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S
H
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w

ild
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a
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a
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A

4,430,000bp 4,431,000bp 4,432,000bp 4,433,000bp 4,434,000bp 4,435,000bp

rpsF priB rpsR rplI ytfA fklB

yjfY yjfZ ytfB

H
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S
H
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a
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/s
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A
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0
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図S1.A　H-NSの結合が遺伝子間領域にみられるパターン
赤矢印はhha/ydgT欠失株とhns/stpA欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子
緑矢印はhns/stpA欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子
黒塗りの長方形は目視によりH-NS結合領域と決定した箇所
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図S1.B　H-NSの結合が１つの遺伝子コーディング領域を含むパターン（single）
赤矢印はhha/ydgT欠失株とhns/stpA欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子
緑矢印はhns/stpA欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子
黒塗りの長方形は目視によりH-NS結合領域と決定した箇所
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図S1.C　H-NSの結合が複数の遺伝子コーディング領域を
含むパターン（multiple）
赤矢印はhha/ydgT欠失株とhns/stpA欠失株の両株で転
写量が上昇した遺伝子
緑矢印はhns/stpA欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子
黒塗りの長方形は目視によりH-NS結合領域と決定した箇
所



287,500bp 290,000bp 292,500bp
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図S1.D　H-NSの結合が遺伝子間領域とコーディング領域を含むパターン
赤矢印はhha/ydgT欠失株とhns/stpA欠失株の両株で転写量が上昇した遺伝子
緑矢印はhns/stpA欠失株のみで転写量が上昇した遺伝子
黒塗りの長方形は目視によりH-NS結合領域と決定した領域



10,000bp 20,000bp 30,000bp 40,000bp

thrL
thrA

thrB thrC yaaX talB mog htgA dnaK dnaJ insL nhaA nhaR yaaY
ribF

ileS lspA fkpB ispH rihC dapB carA carB caiF fixA fixB fixC fixX yaaU kefF kefC folA

yaaA yaaJ yaaH yaaW yaaI mokC
hokC

insB insA rpsT caiE caiD caiC caiB caiA caiT

60,000bp 70,000bp 80,000bp 90,000bp

folA djlA yabP yabQ araC yabI setA leuO ilvI ilvH fruR mraZ mraW ftsL ftsI murE murF mraY murD ftsW murG

apaH apaGksgA pdxA surA imp rluA hepA polB araD araA araB thiQ thiP tbpA sgrR leuD leuC leuB leuA leuL

110,000bp 120,000bp 130,000bp 140,000bp

murG murC ddlB ftsQ ftsA ftsZ lpxC secM secA mutT guaC ampD ampE pdhR aceE aceF lpd acnB yacL cueO hpt yadG yadH yadI yadE yadD

yacG
yacF

coaE hofC hofB ppdD nadC aroP yacH speD speE yacC gcd can panD panC panB yadC
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160,000bp 170,000bp 180,000bp 190,000bp

hrpB mrcB fhuA fhuC fhuD fhuB clcA yadR dgt degP cdaR rpsB tsf pyrH frr dxr ispU cdsA yaeL yaeT

yadC yadK yadL yadM htrE ecpD yadN folK pcnB yadB dksA sfsA ligT hemL yadS btuF pfs yaeH yaeI dapD glnD map

210,000bp 220,000bp 230,000bp 240,000bp

hlpA lpxD fabZ lpxA lpxB rnhB dnaE accA ldcC yaeR tilS yaeQ yaeJ nlpE gmhB rrsH ileV
alaV

rrlH rrfH
aspU

dkgB yafD yafE yafS dnaQ aspV yafT yafF ivy lpcA yafJ yafL yafM

rof yaeP yaeF proS yaeB rcsF metQ metI metN yafC mltD gloB rnhA yafU yafV fadE yafK yafQdinJ fhiA

260,000bp 270,000bp 280,000bp 290,000bp

mbhA dinB yafNyafO yafP ykfJ
prfH

gpt frsA crl proB proA thrW insNinsI insO ykfC mmuP mmuM yagE yagF yagG yagH yagJ

pepD phoE ykfI yafWykfH
ykfG

yafX ykfFykfB yafY yafZ ykfA perR insH afuC afuBinsB insA ykgNyagB yagA yagI argF insB insA yagK yagL yagM yagN intF yagPyagQ yagR
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310,000bp 320,000bp 330,000bp 340,000bp

yagU ykgL eaeH insEinsF ykgD ykgE ykgF ykgG betT yahA yahD yahE yahF yahG yahHyahI yahJ yahK yahL yahM yahO prpB prpC

yagS yagT ykgJ yagV yagW yagX yagY yagZ ykgK ykgM
ykgM

ykgA ykgB ykgIykgC ykgH betA betB betI yahB yahC yahN prpR

360,000bp 370,000bp 380,000bp 390,000bp

prpC prpD prpE codB codA cynT cynS cynX mhpA mhpB mhpC mhpD mhpF mhpE mhpT yaiL insC insD tauA tauB tauC tauD yaiT yaiU yaiV sbmA yaiW yaiZ

cynR lacA lacY lacZ lacI mhpR frmB frmA frmR yaiO yaiX yaiF
yaiP

yaiS hemB ykiB insF insE ampH yaiY ddlA

410,000bp 420,000bp 430,000bp 440,000bp

yaiBphoA psiF yaiC yaiI aroL yaiA aroM yaiE ykiA mak phoB phoR brnQ proY malZ queA tgt yajCsecD secF yajD ybaD ribD ribE nusB thiL pgpA thiI yajQ

ddlA proC rdgC araJ sbcC sbcD yajB tsx yajI yajO dxs ispA xseB yajL panE yajR cyoE cyoDcyoC cyoB cyoA

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

Multiple Multiple Single

int int int/coding Single

int

117



460,000bp 470,000bp 480,000bp 490,000bp

bolA tig clpP clpX lon hupB ppiD ybaV ybaW cof ybaO mdlA mdlB glnKamtB ybaY ybaA acrR kefA ybaN apt dnaX ybaBrecR htpG adk hemH gsk

cyoA ampG yajG ybaX ybaE tesB ybaZ ylaB ylaC maa hhaybaJ acrB acrA ybaM
priC

aes

510,000bp 520,000bp 530,000bp 540,000bp

ushA ybaQ ybaS ybaT cueR ybbL ybbM ybbA ybbP rhsD ybbCylbH ybbD allA allR gcl hyi glxR ybbV
ybbW

allB ybbY glxK fdrA ylbE
ylbE

ylbE ylbF

ybaL fsr ybaK ybaP copA ybbJ ybbK ybbN ybbO tesA ylbG ybbB ybbS ylbA allC allD

560,000bp 570,000bp 580,000bp 590,000bp

cysS sfmA sfmC sfmD sfmH sfmF argU ybcDinsEinsF renD
emrE

ybcK ybcL ybcM ybcN ninE
ybcO

rusAylcG
ybcQ

essD
ybcS

rzpD
rzoD

ybcW nohB tfaD ylcE appY cusC cusFcusB cusA

purK purE lpxH ppiB ybcI ybcJ
folD

fimZ intD ybcC insH nmpC borD ybcV ybcY ompT envY ybcH nfrA nfrB cusS cusR
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610,000bp 620,000bp 630,000bp 640,000bp

pheP hokE
insL

fes ybdZ
entF

fepE ybdA entC entE entB entA ybdB cstA ybdD ybdL ahpC ahpF ybdR

ybdG nfnB ybdF ybdJybdK entD fepA fepC fepG fepD fepB ybdH ybdM ybdN ybdO dsbG uspG rnk rna citT citG citX citF citE citD

660,000bp 670,000bp 680,000bp 690,000bp

citA citB insH crcA cspE ybeH
ybeM

tatE ybeL ybeR djlB ybeU djlC ubiF

citC dcuC dcuC crcB lipA ybeF lipB ybeDdacA rlpA mrdB mrdA ybeA ybeB cobC nadD holA rlpB leuS ybeQ ybeT hscC rihA gltL gltK gltJ gltI insH lnt ybeX ybeY ybeZ miaB glnX
glnV

metU
glnW

glnU
leuW
metT asnB

710,000bp 720,000bp 730,000bp 740,000bp

nagE glnS ybfM ybfN seqA pgm ybfP ybfA rhsC ybfB ybfO ybfC ybfQ ybfL ybfD ybgA phr ybgI ybgJ ybgK ybgL nei

nagD nagC nagA nagB fur fldA ybfE ybfF ybfG ybfH potE speF kdpE kdpD kdpC kdpB kdpA kdpF ybgH abrB ybgO
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760,000bp 770,000bp 780,000bp 790,000bp

sdhCsdhDsdhA sdhB sucA sucB sucC sucD mngA mngB cydA cydB ybgT
ybgE

ybgCtolQ tolR tolA tolB pal ybgF lysT
valT
lysW

valZ
lysY

lysZ
lysQ nadA pnuC aroG ybhTmodA modB modC ybhE

ybgP ybgQ ybgD gltA mngR zitB ybgS gpmA galM galK galT galE modF modE ybhA

810,000bp 820,000bp 830,000bp 840,000bp

ybhE ybhH ybhI ybhJ bioB bioF bioC bioD uvrB moaA moaB moaC moaD
moaE

ybhL ybhM ybhQ rhlE dinG ybiB ybiC ybiN

ybhD ybhC ybhB bioA ybhK ybhN ybhO ybhP ybhR ybhS ybhF ybhG ybiH ybiA ybiJ ybiI ybiX fiu ybiM ybiO glnQ glnP glnH dps rhtA

860,000bp 870,000bp 880,000bp 890,000bp

ompX yliL mntR ybiR ybiT fsaA iaaA yliA yliB yliC yliD yliE yliF yliH yliI dacC cmr ybjK ybjM ybjCnfsA rimK ybjN potF potG potH potI ybjO rumB

ybiP ybiS ybiU ybiV ybiW ybiY moeB moeA yliG yliJ deoR ybjG ybjHybjI ybjJ ybjL grxA
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910,000bp 920,000bp 930,000bp 940,000bp

rumB ybjQybjR ybjD macA macB clpSclpA lrp ftsK lolA ycaJ serS dmsA dmsB dmsC ycaD ycaM

artJ artM artQ artI artP ybjP ybjS ybjT ltaE poxB hcr hcp ybjE aqpZ ybjX cspD serWinfA aat cydC cydD trxB ycaC ycaN

960,000bp 970,000bp 980,000bp 990,000bp

ycaK ycaP serC aroA ycaL cmk rpsA ihfB ycaI msbA lpxK ycaQ ycaR
kdsB

ycbJ smtA mukF mukE mukB ycbB ycbK ycbL pepN ycbQ ycbR ycbS

pflA pflB focA ycaO ycbC aspC ompF asnS pncB ssuB ssuC ssuD ssuA ssuE

1,010,000bp 1,020,000bp 1,030,000bp 1,040,000bp

ycbT ycbU ycbV ycbF pyrD ycbW ycbY uup pqiA pqiB ymbA rmf ycbG yccR helD yccU yccX hyaA hyaB hyaC hyaD hyaEhyaF appC appB appA

ycbX fabA ycbZ ompA sulA yccS yccF mgsA yccT yccVyccW yccK yccA serT yccC etp yccZ ymcA ymcB ymcC
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1,060,000bp 1,070,000bp 1,080,000bp 1,090,000bp

insA
insB

cspGymcE
gnsA

torT torC torA torD yccE agp ymdF ycdC putP ycdN
ycdN

ycdN
ycdO ycdB phoH ycdT ymdEycdU ycdW ycdX ycdY

ymcD cspH yccM torS torR cbpMcbpA yccJ
wrbA

ycdG ycdH ycdI rarA ycdKycdL ycdM putA ycdP ycdQ ycdR ycdS insF insE serX

1,110,000bp 1,120,000bp 1,130,000bp 1,140,000bp

ycdY ycdZ csgB csgA csgC ymdAymdB ymdC mdoG mdoH yceK yceA rimJ yceH mviM mviN flgB flgC flgD flgE flgF flgG flgH flgI flgJ flgK flgL yceQ rluC yceD rpmF
plsX

csgG csgF csgE csgD insD insC mdoC msyB mdtG lpxL yceI yceJ yceO
solA

yceP dinI pyrC yceB grxB mdtH flgN flgMflgA rne yceF

1,160,000bp 1,170,000bp 1,180,000bp 1,190,000bp

plsX fabH fabD fabG acpPfabF pabC yceG tmk holB ycfH ptsG hinTycfL ycfM ycfN nagZ ycfP ndh ycfJ ycfR lolC lolD lolE ycfX cobB pepT icd

fhuE ycfQ ycfS mfd ycfT ycfZ ymfA potD potC potB potA ycfD phoQ phoP purB hflD trmU ymfB ymfC ymfD ymfE
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Single int/coding Multiple

Multiple int/coding

Single



1,210,000bp 1,220,000bp 1,230,000bp 1,240,000bp

lit ymfI ymfT
ymfL

ymfMymfN ymfR
ymfO

ymfP ymfQ ycfK ymfS pin mcrA icdC ycgZymgAymgBymgC ycgG ymgF ycgH
ycgH

ycgH ymgH
ycgI

ycgJ ycgL ycgM ycgN umuDumuC fadR dadA dadX emtA ymgEycgY

intE ymfGymfH ymfJ ymfK tfaE stfE elbA ycgX ycgE ycgF ymgDymgG minEminD minC ycgK hlyE dsbB nhaB ycgB cvrA ldcA ycgR treA dhaH

1,260,000bp 1,270,000bp 1,280,000bp 1,290,000bp

dhaR ychH hemA prfA prmC ychQychA kdsA chaBchaC ychP narK narG narH narJ narI ychS rssA rssB galU tdk

dhaH dhaL dhaK ycgV ychF pth ychM prsA ispE lolB ldrA ldrB ldrC chaA ychN narL narX tpr
tyrV

tyrT
purU

ychJ hns ychG
ychG

ychG adhE

1,310,000bp 1,320,000bp 1,330,000bp 1,340,000bp

ychE insCinsD oppA oppB oppC oppD oppF tonB ompW yciV yciO yciQ rluB sohB topA cysB yciX
yciX

yciX
acnA pgpB yciSyciM pyrF yciH

yciUcls kch yciI yciA yciB yciC yciE yciF yciG trpA trpB trpC trpD trpE trpL btuR yciK yciN ribA osmB yciT gmr rnb
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Multiple int/coding
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Multiple Single



1,360,000bp 1,370,000bp 1,380,000bp 1,390,000bp

puuD puuR puuC puuB puuE pspA pspB
pspC

pspDpspE ycjM ycjN ycjO ycjP ycjQ ycjR ycjS ycjT ycjU ycjV ymjB
ompG

ycjX ycjF tyrR ycjG ycjZ mppA insH ynaJ

rnb yciW fabI ycjD sapF sapD sapC sapB sapA ymjApuuP puuA pspF ycjW tpx mpaA ymjC
ycjY

ynaI uspE

1,410,000bp 1,420,000bp 1,430,000bp 1,440,000bp

abgR ydaL ydaN dbpA sieB ydaSydaT ydaU ydaV ydaW rzpR
rzoR

trkG ynaK
ydaY

ynaA lomR
lomR

lomR
stfR

tfaR ydbJ ydbH ynbE
ydbL

feaB

uspE fnr ogt abgT abgB abgA ydaM ydaO intR ydaQydaC
lar

recT recE racCydaE
kil

ydaF
ydaG

racR insH pinR ynaE uspF ompN ydbK hslJ ldhA feaR

1,460,000bp 1,470,000bp 1,480,000bp 1,490,000bp

feaB paaA paaBpaaC paaD paaE paaF paaG paaH paaI paaJ paaK paaX paaY ydbA
ydbA

insI ydbA ydbC ydbD ynbA ynbB ynbC ynbD hrpA ydcF aldA cybB ydcA trg ydcJ

tynA maoC insD insC azoR gapC
gapC

gapC
hokB
mokB

ydcI
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int Multiople



1,510,000bp 1,520,000bp 1,530,000bp 1,540,000bp

mdoD ydcHrimL tehA tehB ydcL ydcM ydcN ydcP yncN
ydcQ

ydcR ydcS ydcT ydcU ydcV ydcW ydcX
ydcY

yncB yncC yncE yncG yncH rhsE ydcD yncI yncMydcC ydcE nhoA fdnG

ydcK yncK
yncK

yncK
ydcO yncJ ydcZ yncA yncD ansP yddH yddE narV narW narY narZ narU yddJyddK yddL yddG

1,560,000bp 1,570,000bp 1,580,000bp 1,590,000bp

fdnG fdnH fdnI osmC

yddMadhP sfcA srabdm ddpF ddpD ddpC ddpB ddpA ddpX dos yddV yddW gadC gadB pqqL yddB yddA ydeM ydeN ydeO ydeP ydeQ ydeR ydeS ydeT yneL hipA hipB ydeU ydeK

1,610,000bp 1,620,000bp 1,630,000bp 1,640,000bp

ego lsrC lsrD lsrB lsrF lsrGtam yneJ yneK ydeA marR marAmarB ydeE ydeJ ydfG ydfH ydfZ ydfK pinQ ynfOydfO cspF ydfV flxA dicA

ydeV ydeW yneE uxaB yneF yneGyneH yneI marC eamA ydeH ydeI dcp ydfI ydfJ tfaQ stfQ nohA gnsBynfN cspI ydfP ydfQ ydfRessQ cspB ydfT ydfU rem hokD
relE

relB ydfW
ydfX

dicC
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Single int Multiple



1,660,000bp 1,670,000bp 1,680,000bp 1,690,000bp

dicB
ydfD

ydfE insD intQ ynfB speG ynfD ynfE ynfF ynfG ynfH dmsD clcB ynfM asr ydgD ydgG ydgH ydgI folM rstA rstB tus manA ydgA

ynfP
rspB

rspA ynfA ynfC ynfK dgsA ynfL mdtImdtJ pntB pntA ydgC fumC fumA uidC uidB uidA uidR hdhA malI

1,710,000bp 1,720,000bp 1,730,000bp 1,740,000bp

malX malY add blr ydgTydgK rsxA rsxB rsxC rsxD rsxG rsxE nth ydgR gst slyB ydhI
ydhJ

ydhK ydhM nemA gloA rnt lhr ydhO sodB purR ydhC cfa mdtK valV
valW

ydhR ydhS

ydgJ pdxY tyrS pdxH ydhA ydhH slyA sodC ydhF ydhL ydhD ydhP ydhB ribC ydhQ

1,760,000bp 1,770,000bp 1,780,000bp 1,790,000bp

ydhS pykF lpp ydiK ydiL ydiM ydiN ydiB aroD ydiF ydiO ydiQ ydiR ydiS ydiTydiD ydiA aroH ydiE

ydhT ydhU ydhX ydhW ydhV ydhY ydhZ ynhG sufE sufS sufD sufC sufB sufA ydiHydiI ydiJ ydiP pps ydiU ydiV nlpC btuD btuE btuC ihfApheT pheS
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int Multiple



1,810,000bp 1,820,000bp 1,830,000bp 1,840,000bp

arpB
arpB

arpB yniD pfkB ydiZ yniA yniC ydjM ydjN katE nadE ydjQ xthA ydjX ydjY ydjZ ynjA ynjB ynjC ynjD ynjE nudG gdhA

pheS pheM
rplT

rpmIinfC thrS ydiY yniB ydjO cedA chbG chbF chbR chbAchbC chbB osmE ydjR spy astE astB astD astA astC ynjF ynjH ynjI topB selD ydjA

1,860,000bp 1,870,000bp 1,880,000bp 1,890,000bp

sppA ansA pncA gapA yeaD yeaG yeaH yeaI yeaJ yeaK yeaL yeaN yeaO yeaP yeaU yeaV yeaW yeaX yoaB yoaC pabB yeaB sdaA

ydjE ydjF ydjG ydjH ydjI ydjJ ydjK ydjL yeaCyeaA yeaE mipA yoaI yeaM yoaF yeaQyoaG
yeaR

yeaS yeaT rnd fadD yeaY yeaZ yoaA yoaH

1,910,000bp 1,920,000bp 1,930,000bp 1,940,000bp

sdaA yoaD manX manY manZ yobD yebN yobH yebQ yebS yebT yebU yebVyebW holEyobB exoX purT yebK pykA znuC znuB yebB

yoaE rrmA cspC
yobF

yebOyobG kdgR htpX prc proQ yebR pphA yebYyebZ yobA ptrB yebE yebF yebG eda edd zwf lpxM yebA znuA ruvB ruvA ruvC yebC
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Multiple Single Multiple int

Multiple int/coding

int int int



1,960,000bp 1,970,000bp 1,980,000bp 1,990,000bp

yecD yecE yecN yecO yecP argS yecT yecG yecI yecR ftn tyrP yecF

nudB aspS torZ torY cutC yecM flhE flhA flhB cheZ cheY cheB cheR tap tar cheW cheA motB motA flhC flhD insH otsA otsB araH araG araF yecJ yecH yecA leuZ
cysT

glyW
pgsA uvrC uvrY sdiA yecC yecS

2,010,000bp 2,020,000bp 2,030,000bp 2,040,000bp

fliD fliS fliT amyA yedE yedFyedK yedL intG fliF fliG fliH fliI fliJ fliK fliL fliM fliN fliO fliP fliQfliR rcsA yodD yedP yedA yedS
yedS

yedSyedS hchA yedX yedY yedZ yodA yodB yeeI asnTyeeJ

yecS yedO fliY fliZ fliA fliC yedD yedN
yedN

yedN
yedM fliE dsrB yedQ yodCyedI vsr dcm yedJ yedR yedV yedW serU

2,060,000bp 2,070,000bp 2,080,000bp 2,090,000bp

shiA amn yeeN asnU asnV yoeA yoeE yeeP flu yeeR yeeS yeeTyeeU yeeVyeeW yoeF sbcB hisL
hisG

hisD hisC hisB hisH hisA hisF hisI

yeeL
yeeL

yeeL asnW
yeeO

cbl nac erfK cobT cobS cobU insH insD insC yeeX yeeA sbmC dacD yeeD
yeeE

yeeF yeeY yeeZ yoeB
yefM
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Multiple



2,110,000bp 2,120,000bp 2,130,000bp 2,140,000bp

yegH yegE yegD

cld ugd gnd wbbL
wbbL

insH wbbL wbbK wbbJ wbbI wbbH glf rfbX rfbC rfbA rfbD rfbB galF wcaM wcaL wcaK wzxC wcaJ cpsG cpsB wcaI nudD fcl gmd wcaF wcaE wcaD wcaC wcaB wcaA wzc wzb wza asmA dcd udk alkA

2,160,000bp 2,170,000bp 2,180,000bp 2,190,000bp

yegJ mdtA mdtB mdtC mdtD baeS baeR yegP yegQ yegS insEinsF insH yegT yegU yegV yohM yohN metG

yegI yegK yegL ogrKyegZ yegR gatR
gatR

gatR gatD gatC gatBgatA gatAgatZ gatY fbaB yegW yegX thiD thiM yohL yehA yehB yehC yehD yehE mrp

2,210,000bp 2,220,000bp 2,230,000bp 2,240,000bp

molR molR yehI yehK yehL yehM yehP yehQ yehR mlrA yohO dld yohD yohJ yohK cdd sanA yeiS yeiT yeiA yeiG

yehS yehT yehU yehW yehX yehY yehZ bglX pbpG yohC yohF yohG yohH dusC mglC mglA mglB galS yeiB folE

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

129

Multiple Multiple int

int Multiple Multiple

int int int



2,260,000bp 2,270,000bp 2,280,000bp 2,290,000bp

yeiH nfo yeiI yeiL setB yeiP yeiQ yeiR yeiU spr rtn yejA yejB yejE yejF yejH rplY yejL
yejM

proL narP

lysP yeiE yeiJ rihB yeiM yeiN yeiC fruA fruK fruB yeiW yejG bcr rsuA yejK yejO insH ccmH ccmG ccmF ccmE ccmD
ccmC

ccmB

2,310,000bp 2,320,000bp 2,330,000bp 2,340,000bp

eco rcsD rcsB atoS atoC atoD atoA atoE atoB ubiG nrdA

ccmA napC napB napH napG napA napD
napF

mqo yojI alkB ada yojL ompC rcsC insD insC rcsC yfaP yfaQ yfaS
yfaS

yfaS yfaT yfaA gyrA yfaL

2,360,000bp 2,370,000bp 2,380,000bp 2,390,000bp

nrdB yfaE yfaH glpA glpB glpC yfaD ypaA yfaO yfbE yfbF yfbG yfbH arnT yfbWyfbJ elaC elaD yfbL yfbM yfbO yfbP

inaA glpQ glpT yfaU yfaV yfaW yfaX yfaY yfaZ ais pmrDmenE menC menB yfbB menD menF elaBelaA yfbK yfbN nuoN nuoM nuoL nuoK
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2,410,000bp 2,420,000bp 2,430,000bp 2,440,000bp

yfbQ yfbR ackA pta yfcC yfcG folX yfcH flk trmC

nuoKnuoJ nuoI nuoH nuoG nuoF nuoE nuoC nuoB nuoA lrhA insB insA yfbS yfbT yfbU yfbV yfcD yfcE yfcF yfcI hisP hisM hisQ hisJ argT ubiX purF cvpA dedD folC accD dedA truA usg pdxB yfcJ fabB yfcLyfcM

2,460,000bp 2,470,000bp 2,480,000bp 2,490,000bp

yfcN fadL yfdF yfdC argW
intS

yfdGyfdH yfdI tfaS yfdP yfdQ yfdR yfdS yfdT
ypdJ

torI dsdX dsdA evgA evgS

yfcM yfcA mepA aroC prmB yfcO yfcP yfcQ yfcR yfcS yfcT yfcU yfcV sixA yfcX yfcY yfcZ vacJ yfdK yfdL yfdMyfdN yfdO dsdC emrY emrK yfdE yfdV oxc frc yfdX

2,510,000bp 2,520,000bp 2,530,000bp 2,540,000bp

ypdI ddg ypdA ypdB ypdC yfeO ypeC nupC insL yfeCyfeD valU
valX

valY
lysV yfeN yfeH cysZ cysK ptsHptsI crr yfeK yfeS

yfdY yfdZ ypdD ypdE ypdF ypdG ypdH glk mntH yfeA alaX
alaW

gltX xapR xapB xapA yfeR ypeB
ligA

zipA pdxK cysM cysA cysW cysU cysP ucpA
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2,560,000bp 2,570,000bp 2,580,000bp 2,590,000bp

yfeU murP yfeW amiA hemF talA tktB narQ acrD yffB dapE ypfN gcvR bcp hyfA

ucpA yfeT yfeX yfeY yfeZ ypeA yfeG yffI eutL eutC eutB eutA eutH eutG eutJ eutE cchBcchAeutI eutT eutQ eutP ypfE maeB ypfG yffH aegA ypfH ypfI ypfJ purC nlpB dapA

2,610,000bp 2,620,000bp 2,630,000bp 2,640,000bp

hyfB hyfC hyfD hyfE hyfF hyfG hyfH hyfI hyfJ hyfR focB yfgC yfgD purM purN ppk ppx yfgG yfgH yfgI xseA

yfgO hda uraA upp yfgF guaA guaB yfgJder yfgL yfgM hisS ispG yfgA yfgB ndk pbpC

2,660,000bp 2,670,000bp 2,680,000bp 2,690,000bp

sseA suhB yfhR csiE hcaE hcaF hcaChcaB hcaD yphA yphH hmp yfhD yfhH yfhL

sseB pepB yfhJ
fdx

hscA hscB iscAiscU iscS iscR yfhQ hcaT hcaR yphB yphC yphD yphE yphF yphG glyA glnB yfhA yfhG yfhK purL tadA yfhB acpS
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2,710,000bp 2,720,000bp 2,730,000bp 2,740,000bp

nadB srmB yfiK ung trxC yfiP yfiQ pssA yfiM yfiO yfiA pheL
pheA

yfiL yfiR yfiN yfiB ypjD yfjD yfjB

pdxJ recO era rnc lepB lepA rseC rseB rseA rpoE yfiC yfiE yfiD yfiF kgtP rrfG
rrlG

gltW
rrsG

clpB yfiH rluD tyrA aroF rplS trmD rimM rpsP ffh grpE

2,760,000bp 2,770,000bp 2,780,000bp 2,790,000bp

recN smpA smpB intA alpAyfjI yfjJ yfjN yfjO yfjP yfjQ yfjR ypjK
yfjS

yfjT yfjW yfjX yfjY ypjJ
yfjZ

ypjF ygaQygaR yqaC yqaD ygaT ygaF gabD gabT gabP csiR ygaVygaP ygaW ygaM nrdH
nrdI

yfjFyfjG yfjH yfjK yfjL yfjM yfjUypjL yfjV
ypjM

ypjA pinH ypjB ypjC ileY ygaU yqaE stpA ygaC

2,810,000bp 2,820,000bp 2,830,000bp 2,840,000bp

nrdE nrdF proV proW proX ygaXygaY ygaZ ygaHmprA emrA emrB srlA srlE srlB srlD gutM srlR gutQ norV norW ascF ascB hypA

luxS gshA yqaA yqaB argQargZ
argY

argV
serV

csrA alaS recX recA ygaD mltB norR hypF hydN ascG hycI hycHhycG hycF hycE hycD hycC hycB hycA
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2,860,000bp 2,870,000bp 2,880,000bp 2,890,000bp

hypChypD hypE fhlA mutS pphB ygbJ ygbK ygbL ygbM ygbN iap ygcMygcN ygcOygcP

ygbA ygbI rpoS nlpD pcm surE truD ispF ispD ftsB ygbEcysC cysN cysD ygbFygbT ygcH ygcI ygcJ ygcK ygcL ygcB cysH cysI cysJ ygcQ ygcR ygcS ygcU ygcW

2,910,000bp 2,920,000bp 2,930,000bp 2,940,000bp

ygcE ygcG barA yqcD ygdH sdaC sdaB exo fucP fucI fucK fucU fucR csdA ygdK metZ
metWmetV

argA

ygcF eno pyrG mazG chpAchpRrelA rumA gudD gudX gudP yqcA yqcB yqcC syd fucO fucA ygdE ygdDgcvA ygdI ygdL mltA amiC recD

2,960,000bp 2,970,000bp 2,980,000bp 2,990,000bp

mutH ygdQ ygdRtas galR lysR yqeG yqeH yqeI yqeJ ygeF ygeG ygeH ygeI pbl xdhA

recB ptr recC ppdCygdBppdB ppdA thyA lgt ptsP nudH ygeD aas lysA ygeA araE kduD kduI yqeF yqeK ygeK ygeLygeMygeN
ygeO

insD insC ygePygeQ glyU
ygeR
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3,010,000bp 3,020,000bp 3,030,000bp 3,040,000bp

xdhA xdhB xdhC ygeW ygeX ygeY hyuA yqeA ygfJ ygfK ssnA ygfM xdhD ygfO guaD ygfQ ygfU idi fldB ygfZ bglA

ygeV yqeB yqeC ygfS ygfT lysS prfB recJ dsbC xerD ygfX ygfY yqfA yqfB ygfF gcvP gcvH gcvT visC

20.00 20.00

-0.01 -0.010.00 0.00
20.00 20.00

-0.01 -0.010.00 0.00
20.00 20.00

-0.01 -0.010.00 0.00
20.00 20.00

-0.01 -0.010.00 0.00
10.00 10.00

-0.01 -0.010.00 0.00
10.00 10.00

-0.01 -0.010.00 0.00
10.00 10.00

-0.01 -0.010.00 0.00
10.00 10.00

-0.01 -0.010.00 0.00
3,060,000bp 3,070,000bp 3,080,000bp 3,090,000bp

zapA ygfA argP yliK argK ygfG ygfH yggG yqgC metK galP sprT endA yggJ gshB yqgE yqgF yggS yggT yggUyggV yggW

visC ubiH pepP ygfB serA rpiA yqfE ygfI yggE argO mscS fbaA pgk epd yggC yggD yggF yggP cmtA cmtB tktA speB speA yqgB yqgD yggR yggM ansB yggN
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10.00 10.00

-0.01 -0.010.00 0.00
3,110,000bp 3,120,000bp 3,130,000bp 3,140,000bp

mutY yggXmltC nupG yqgA pheV glcC insH yghT yghU yghZ yghA

yggN yggLyggH speC yghD yghE yghF yghG pppA yghJ yghK glcB glcG glcF glcE glcD yghO yghQ yghR yghS pitB gss hybGhybFhybE hybD hybC hybB hybA hybO yghWyghX yghY yqhA exbD exbB
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3,160,000bp 3,170,000bp 3,180,000bp 3,190,000bp

metC yghB yqhD dkgA yqhG yqhH qseB qseC mdaB ygiN tolC ygiA
ygiB

ygiC ygiE yqiC ygiL insCinsD yqiG yqiH yqiI yqiJ yqiK htrG

exbB yqhC ygiQ sufI plsC parC ygiS ygiT ygiU ygiV ygiW ygiZ parE yqiA cpdA yqiB nudF zupT ribB glgS rfaE glnE ygiF

3,210,000bp 3,220,000bp 3,230,000bp 3,240,000bp

htrG cca ygiH ttdA ttdB ygjE rpsUdnaG rpoD ileX yqjI ygjG ebgR ebgA ebgC ygjI ygjJ ygjK fadH ygjP ygjQ ygjR alx sstT exuT exuR yqjA yqjB yqjC yqjDyqjE yqjK yqjF

bacA folB ygiP ygjD ygjF yqjH aer ygjH ygjM ygjN ygjO ygjV uxaA uxaC

3,260,000bp 3,270,000bp 3,280,000bp 3,290,000bp

yhaH yhaI yhaK yhaL insH tdcR yhaB yhaC garD sohAyhaV kbaZ agaV agaWagaA agaS kbaY agaB agaC agaD agaI yraH yraI yraJ yraK yraM yraN yraO yraP yhbO yhbQ

yhaJ yhaM yhaO tdcG tdcF tdcE tdcD tdcC tdcB tdcA garK garR garL garP agaR yraL yraQ yraR yhbP
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3,310,000bp 3,320,000bp 3,330,000bp 3,340,000bp

yhbQ yhbU yhbV yhbW argG yhbY dacB ispB sfsB yrbG kdsD kdsC yrbK yhbN yhbG rpoN yhbHptsN yhbJ npr yrbL

yhbS yhbT mtr deaD nlpI pnp rpsO truB rbfA infB nusA yhbC metY yhbX leuU
secG

glmM folP ftsH rrmJ greA obgE yhbE rpmArplU murA yrbA yrbByrbC yrbD yrbE yrbF mtgA elbB

3,360,000bp 3,370,000bp 3,380,000bp 3,390,000bp

gltB gltD gltF yhcA yhcD yhcE
yhcE

yhcE
yhcF

yhcG dcuD yhcB degQ degS argR yhcN aaeR

arcB yhcC insH yhcH nanK nanE nanT nanA nanR sspB sspA rpsI rplM yhcM mdh yhcOaaeB aaeA aaeX tldD yhdP rng yhdE mreD mreC

3,410,000bp 3,420,000bp 3,430,000bp 3,440,000bp

yhdH accB accC yhdT
panF

prmA dusB fis yhdJ yhdU acrE acrF yhdV yhdW yhdX yhdY yhdZ purH purD zraP rsd thiC thiE thiF thiS
thiG

thiH

mreB yhdA envR rrfF
thrV
rrfD

rrlD gltV
rrsD

zraR zraS yjaH hupA yjaG nfi hemE nudC htrC rpoC
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3,460,000bp 3,470,000bp 3,480,000bp 3,490,000bp

coaA trmA sthA argE ppc yijP yijO ptsA fsaB gldA yijF

rpoB rplL rplJ rplA rplK nusG secE tufB thrT
glyT

tyrU
thrU

birA murB rrfB
rrlB

gltT
rrsB

murI btuB yijD fabR oxyR argH argB argC frwDpflC pflD frwBfrwC yijE

3,510,000bp 3,520,000bp 3,530,000bp 3,540,000bp

metJ yiiX priA cytR ftsN hslV hslU menA rraA glpF glpK glpX fpr yiiQ tpiA cpxR cpxA rhaT rhaB rhaA rhaD yiiL frvA frvB frvX frvR

katG metF metL metB rpmE yiiU yiiT yiiS yiiR cdh sbp pfkA fieF cpxP yiiM kdgT sodA rhaR rhaS yiiG

3,560,000bp 3,570,000bp 3,580,000bp 3,590,000bp

fdoG fdoH fdoI fdhE yihU yihT yihS yihR yihQ yihP yihO ompL glnA glnL glnG yihA yihG mobA mobB

fdhD yiiF yiiE yiiD dtd rbn yihX yihW yihV yihN yihM yihL bipA hemN yihI polA yihF dsbA yihE yihD rrfA
rrlA

alaT
ileT

rrsA
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3,610,000bp 3,620,000bp 3,630,000bp 3,640,000bp

fadB fadA rfaH ysgA metR rhtB yigI rarD yigG yigF yigE cyaY hemC hemD hemX hemY

rrsA hemG trkH yigZ pepQ fre ubiD tatD tatC tatB tatA ubiB yigP ubiE rmuC udp metE yigM yigL pldB rhtC recQ pldA corA uvrD yigB xerC yigA dapF yifL yzcX cyaA

3,660,000bp 3,670,000bp 3,680,000bp 3,690,000bp

aslA rhlB gpp yifN
yifO

ppiC ilvY yifB hdfR yieP hsrA

aslB proM
leuT

hisR
argX

yifK
rffM wzyE rffT wzxE rffA rffC rffH rffG rffD rffE wzzE rfe rho rhoL

trxA
rep ilvC ilvA ilvD ilvE ilvMilvG

ilvG
ilvG ilvL yifE trpT

aspT
rrfC

rrlC gltU
rrsC

rbsR rbsK

3,710,000bp 3,720,000bp 3,730,000bp 3,740,000bp

yieN yieM asnC mioC gidA gidB atpI atpB atpEatpF atpH atpA atpG atpD atpC glmU glmS pstS pstC pstA pstB phoU bglG bglF bglB bglH yieL yieK yieG insH

rbsC rbsA rbsD trkD asnA cbrC yieI yieH yieF yieE insD insC yidZ mdtL tnaB tnaB
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3,760,000bp 3,770,000bp 3,780,000bp 3,790,000bp

insH dnaA dnaN recF gyrB yidB yidA dgoR dgoK dgoA dgoD dgoT yidR ibpA ibpB yidE glvC glvB glvG ysdC yidK yidJ yidHyidGyidF ivbL
ilvB

ilvN uhpA uhpB uhpC uhpT yicO yicN yicM

tnaA tnaCtrmE yidC yidD
rnpA

rpmH yidX cbrA yidQ yidP yidL yidI emrD ade yicS

3,810,000bp 3,820,000bp 3,830,000bp 3,840,000bp

nlpA yicJ yicI gltS ligB rph pyrE yicR rpmBrpmGmutM rfaQ rfaG rfaP rfaS rfaB rfaI rfaJ rfaY rfaZ rfaK htrL kbl tdh

yicS yicL setC selC yicH yicE recG trmH spoT rpoZgmk yicG dinD yicC ttk dut dfp coaD kdtA rfaL rfaC rfaF rfaD

3,860,000bp 3,870,000bp 3,880,000bp 3,890,000bp

tdh yibD yibN grxCsecB gpsA cysE yibT yibI yibH yibF selA selB yiaY aldB yiaWyiaV yiaT yiaJ yiaI

yibQ envC gpmI yibK lldD lldR lldP yibL mtlR mtlD mtlA yibG yibJ yibA rhsA yiaU sgbE sgbU sgbH lyxK yiaO yiaN yiaM yiaL yiaK

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

20

20

20

20

10

10

10

10

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

H
-N

S
H

ha

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ha

/y
dg

T-
1

  h
ha

/y
dg

T-
2

w
ild

-1
w

ild
-2

  h
ns

/s
tp

A
-1

  h
ns

/s
tp

A
-2

140

int Single int

int Multiple int

Single Multiple int int int Multiple int



3,910,000bp 3,920,000bp 3,930,000bp 3,940,000bp

bax xylA xylB yiaB yiaA ysaB glyQ glyS hokA yiaF bisC yhjY yhjX eptB proK dppA dppB dppC dppD dppF ldrD yhjR
yhjQ

bcsA bcsB

avtA malS xylR xylH xylG xylF yiaH insK insJ cspA yiaG tiaE yiaD yiaC tag yhjV bcsG bcsF
bcsE

3,960,000bp 3,970,000bp 3,980,000bp 3,990,000bp

bcsZ bcsC yhjK dctA yhjJ yhjH yhjG yhjB yhjA gadA gadX gadW hdeA hdeByhiD insH prlC yhiQ

kdgK yhjE yhjD yhjC treF mdtF mdtE gadE hdeD yhiF slp yhiS arsC arsB arsR gor yhiR yhiP

4,010,000bp 4,020,000bp 4,030,000bp 4,040,000bp

yhiO yhiN yhiL yhiK yhiJ yhiI rbbA yhhJ yhhS yhhP yhhM ftsY ftsE ftsX rpoH livJ livK livH livM livG livF ugpB

uspA pitA yhiM yhhI yrhCyhhHrhsB nikR nikE nikD nikC nikB nikA acpT yhhT dcrB yhhQ zntA yhhN yhhLyhhF yhhK
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4,060,000bp 4,070,000bp 4,080,000bp 4,090,000bp

ugpA ugpE ugpC ugpQ ggt yhhX yhhW gntR gntK gntU asd glgB glgX glgC glgA glgP yzgL glpEglpG glpR rtcB rtcA malP malQ bioH

yhhA yrhB insB insAyrhA yhhZ yhhY yhgN glpD rtcR malT gntT gntY gntX yhgA yhgG
feoB

4,110,000bp 4,120,000bp 4,130,000bp 4,140,000bp

ompR envZ yhgE nudE yrfD yrfC yrfB yrfAhofQ aroK aroB damX dam rpe gph trpS yhfZ yhfY yhfX yhfW php yhfUyhfT yhfS ppiA yhfG
fic

feoA yhgF greB pck hslO hslR yrfG yrfF mrcA frlR frlD frlC frlB frlA yhfL cysG nirC nirDnirB tsgA

4,160,000bp 4,170,000bp 4,180,000bp 4,190,000bp

pabA argD yhfA kefG kefB yheVslyD fkpA yheO yheNyheMyheL rpsL rpsG fusA tufA chiA bfd bfr gspA pioO rpsJ rplC rplD rplWrplB rpsSrplVrpsC rplP rpmC
rpsQ

rplN rplXrplE rpsNrpsH rplF rplR rpsE rpmD
rplO

secY rpmJrpsMrpsK rpsD

yhfK crp prkB yheU
yheT

yheS slyX gspO gspM gspL gspK gspJ gspI gspH gspG gspF gspE gspD gspC
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4,210,000bp 4,220,000bp 4,230,000bp 4,240,000bp

rpoA rplQ yhdNzntR yhdL smf smg yrdD yrdC aroE yrdB rrsE ileU
alaU

rrlE rrfE
yjaA

metA aceB aceA aceK metH yjbB yjbC pgi yjbEyjbF yjbG yjbH yjbA

mscL trkA rsmB fmt def yrdA yjaB arpA iclR pepE yjbD lysC xylE malG malF malE

4,260,000bp 4,270,000bp 4,280,000bp 4,290,000bp

malK lamB malM yjbI ubiC ubiA dgkA lexA dinF yjbJ yjbLyjbM yjbN yjbO dnaB alr tyrB aphA yjbQ yjbR ssb yjcC soxR yjcD yjcE nrfA nrfB nrfC nrfD nrfE nrfF nrfG gltP

malE plsB zur qor uvrA yjcB soxS yjcF actP yjcH acs

4,310,000bp 4,320,000bp 4,330,000bp 4,340,000bp

insH rpiB yjdP yjdA yjcZ proP melA melB

yjcO fdhF yjcP yjcQ yjcR yjcS alsK alsE alsC alsA alsB rpiR phnP phnOphnN phnM phnL phnK phnJ phnI phnH phnG phnF phnE
phnE

phnD phnC phnB phnA basS basR eptA adiC adiY adiA melR
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4,360,000bp 4,370,000bp 4,380,000bp 4,390,000bp

yjdI
yjdJ

yjdKyjdO fxsA groSgroL yjeI efp ecnA
ecnB

sugE poxA yjeM yjeNyjeO orn glyV
glyX

glyY
yjeF

yjdF fumB dcuB dcuR dcuS lysU yjdL cadA cadB cadC pheU
yjdC

dipZ cutA dcuA aspA yjeH yjeJ yjeK blc ampC frdDfrdC frdB frdA yjeP psd rsgA yjeS

4,410,000bp 4,420,000bp 4,430,000bp 4,440,000bp

yjeF yjeE amiB mutL miaA hfq hflX hflK hflC yjeTpurA yjeB rnr rlmB yjfI yjfJ yjfK yjfL yjfM yjfC aidB yjfP ulaA ulaBulaC ulaD ulaE ulaF rpsF priBrpsRrplI ytfA fklB cycA ytfH cysQ ytfI ytfK ytfM ytfN

yjfN yjfO ulaR ulaG yjfY yjfZ ytfB ytfE ytfF ytfG cpdB ytfJ ytfL msrA

4,460,000bp 4,470,000bp 4,480,000bp 4,490,000bp

ytfN ytfP chpS
chpB

ytfQ ytfR ytfT yjfF mpl pmbA cybC mgtA yjgJ yjgK yjgL yjgD yjgN yjgP yjgQ idnK

yzfA ppa fbp yjgA nrdG nrdD treC treB treR yjgF pyrI pyrB pyrL yjgH yjgI argI yjgM valS holC pepA yjgR idnR idnT idnO idnD yjgB
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図S2.　H-NS（ChIP-chip解析）、Hha（ChAP-chip解析）結合プロファイル
黄緑色の矢印はhns/stpA欠失株で転写量が上昇する遺伝子のコーディング領域で、赤色の矢印はhns/stpA欠失株とhha/ydgT欠失株の両株で転
写量が上昇した遺伝子のコーディング領域を表している。
黒塗りの長方形は目視によりH-NS結合領域と決定した領域で、それぞれint（遺伝子間領域）とsingle（１つのコーディング領域）とmultiple（２つ
以上のコーディング領域）に分類した。
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