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Table 1. NCBI GenBank Accession List & Number of refered bacteria.

Organism Strain Acg;ezrsl%?}&o.

B. mallei ATCC 23344 AF110188
B. mallei strain NCTC 10260 AF110187
B. pseudomallei AJ131790
B. pseudomallei 1026b 91839

B. sp. BCP2 AF494540
B. cepacia AF335494
B. tropicalis Ppe8 AJ420332
B. anthina R-4183 AJ420880
B. pyrrocinia ATCC 15958T AB021369
B. sacchari AF263278
B. ambifaria MVPCl/4 AY 028444
B. uboniae GTC-P3-415 AB030584
B. mudtivorans LMG 13010 AF148555
B. sp. NAP1 AF361021
B. sp. casida AF226727
R. basilensis DSM 118953 AF312022
R taiwanesis LMG 19424 AF300324
R. sp. L.D35 AF251026
R. gilardii 009\817 RGI306571
R. basilensis AY047217
R. thomasii RAL4 RTH270259
R. oxalatica DSM 1105 AF155567
R. solanacearum MAFF211266 AF207897
R. paucula LMG 3413 AF085226
R. gilardii LMG 5886 AF076645
R sp. M91-3 131650

R. eutropha KT1 AB15605
R. basilensis RK1 AJ002302
R. eutropha IAM13549 D88004

B. solancearum R142 U28233
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R.taiwanesis LMG 19424

R. oxalatica DSM 1105
R. gilardii 009\817

R. gilardii LMG 5883

R. paucula LMG 3413

R. eutropha KT1

R. eutropha IAM 13549
R. sp. LD35

R. sp. M91-3
R. basilensis RK1
R. Basilensis DSM 118953

R. Basilensis
R. solanecearum MAFF211266

B. solanecearum R142

R. Thomasii RAL4
B. sp. BCP2
B. ambifaria MVPC1/4

B. cepacia

B. tropicalis Ppe8

B. anthina R-4183

B. multivorans LMG13010
B. pyrrocinia ATCC 15958T
R. uboniae GTC-P3-415

B. mallei ATCC 23344

E. coli

0.1

B. pseudomallei 1026b

B. mallei NCTC10260
B. pseudomallei

— B. tropicalis Ppe8
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