Appendix 2 GC-MS data

Table A1 Mass spectrum of TBSTFA-amino acid fragments for the culture of E. coli yfiD mutant strain. 

	Amino acid
	Fragment
	
	Relative Intensities

	
	
	
	m0
	m1
	m2
	m3
	m4
	m5
	m6

	Ala
	(m-57)+
	
	0.661*
	0.198
	0.101
	0.031
	0.007
	0.002
	

	
	         
	±
	0.011a
	0.007
	0.008
	0.001
	0.002
	0.002
	

	
	(m-159)+
	
	0.742
	0.136
	0.101
	0.016
	0.004
	0.000
	

	
	
	±
	0.007
	0.008
	0006
	0.001
	0.001
	0.000
	

	Gly
	(m-57)+
	
	0.693
	0.175
	0.108
	0.020
	0.005
	
	

	
	
	±
	0.013
	0.008
	0.003
	0.005
	0.003
	
	

	Val
	(m-57)+
	
	0.612
	0.204
	0.128
	0.037
	0.014
	0.004
	0.000

	
	
	±
	0.017
	0.006
	0.010
	0.004
	0.003
	0.002
	0.000

	
	(m-159)+
	
	0.680
	0.150
	0.111
	0.044
	0.012
	0.003
	0.000

	
	
	±
	0.010
	0.007
	0.004
	0.002
	0.001
	0.000
	0.000

	Leu
	(m-57)+
	
	0.594
	0.200
	0.144
	0.039
	0.018
	0.004
	0.000

	
	
	±
	0.020
	0.011
	0.007
	0.005
	0.001
	0.001
	0.000

	
	(m-159)+
	
	0.647
	0.189
	0.122
	0.030
	0.010
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.008
	0.006
	0.003
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000

	ILe
	(m-57)+
	
	0.631
	0.205
	0.109
	0.037
	0.011
	0.005
	0.001

	
	
	±
	0.008
	0.010
	0.003
	0.004
	0.001
	0.001
	0.001

	
	(m-159)+
	
	0.677
	0.172
	0.113
	0.027
	0.009
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.010
	0.005
	0.004
	0.002
	0.000
	0.000
	0.000

	Pro
	(m-57)+
	
	0.634
	0.204
	0.130
	0.023
	0.010
	0.000
	

	
	
	±
	0.034
	0.010
	0.028
	0.022
	0.016
	0.000
	

	
	(m-159)+
	
	0.715
	0.157
	0.104
	0.015
	0.006
	0.002
	

	
	
	±
	0.037
	0.016
	0.018
	0.004
	0.001
	0.001
	

	Met
	(m-57)+
	
	0.544
	0.263
	0.113
	0.060
	0.016
	0.003
	0.001

	
	
	±
	0.016
	0.018
	0.026
	0.011
	0;.012
	0.003
	0.001

	
	(m-159)+
	
	0.663
	0.203
	0.101
	0.028
	0.004
	0.001
	0.000

	
	
	±
	0.018
	0.009
	0.013
	0.006
	0.004
	0.002
	0.000

	Ser
	(m-57)+
	
	0.577
	0.227
	0.132
	0.052
	0.013
	0.000
	

	
	
	±
	0.058
	0.029
	0.038
	0.031
	0.015
	0.000
	

	
	(m-159)+
	
	0.629
	0.264
	0.103
	0.004
	0.000
	0.000
	

	
	
	±
	0.032
	0.026
	0.013
	0.005
	0.000
	0.000
	

	Phe
	(m-57)+
	
	0.543
	0.212
	0.116
	0.070
	0.039
	0.014
	0.006

	
	
	±
	0.024
	0.008
	0.107
	0.007
	0.004
	0.005
	0.004

	
	(m-159)+
	
	0.585
	0.200
	0.122
	0.045
	0.031
	0.010
	0.004

	
	
	±
	0.018
	0.006
	0.009
	0.005
	0.005
	0.002
	0.003

	Asx
	(m-57)+
	
	0.567
	0.237
	0.120
	0.060
	0.013
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.034
	0.027
	0.016
	0.026
	0.016
	0.005
	0.000
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	(m-159)+
	
	0.603
	0.236
	0.111
	0.033
	0.015
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.032
	0.021
	0.026
	0.008
	0.011
	0.003
	0.000

	Glx
	(m-57)+
	
	0.563
	0.279
	0.116
	0.034
	0.007
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.110
	0.052
	0.077
	0.031
	0.009
	0.003
	0.000

	
	(m-159)+
	
	0.627
	0.234
	0.101
	0.028
	0.011
	0.000
	0.000

	
	
	±
	0.109
	0.019
	0.076
	0.023
	0.013
	0.000
	0.000

	Tyr
	(m-57)+
	
	0.653
	0.262
	0.088
	0.000
	0.000
	0.000
	

	
	
	±
	0.211
	0.109
	0.102
	0.000
	0.000
	0.000
	

	
	(m-159)+
	
	0.769
	0.208
	0.024
	0.000
	0.000
	0.000
	

	
	
	±
	0.099
	0.066
	0.034
	0.000
	0.000
	0.000
	


* The relative intensity values in this table are the average of triplet measurements derivatized separately. 

a The errors in this table are the standard deviations 

Table A2 Mass spectrum of TBSTFA-amino acid fragments for the culture of E. coli yfiD arcA mutant strain. 

	Amino acid
	Fragment
	
	Relative Intensities

	
	
	
	m0
	m1
	m2
	m3
	m4
	m5
	m6

	Ala
	(m-57)+
	
	0.679*
	0.190
	0.091
	0.033
	0.006
	0.001
	

	
	
	±
	0.009
	0.008
	0.004
	0.003
	0.001
	0.001
	

	
	(m-159)+
	
	0.748
	0.134
	0.100
	0.013
	0.004
	0.001
	

	
	
	±
	0.006
	0.005
	0.008
	0.002
	0.000
	0.001
	

	Gly
	(m-57)+
	
	0.700
	0.167
	0.105
	0.023
	0.006
	
	

	
	
	±
	0.015
	0.012
	0.013
	0.004
	0.002
	
	

	Val
	(m-57)+
	
	0.615
	0.194
	0.124
	0.046
	0.014
	0.005
	0.001

	
	
	±
	0.019
	0.004
	0.014
	0.003
	0.002
	0.002
	0.001

	
	(m-159)+
	
	0.676
	0.149
	0.115
	0.043
	0.013
	0.003
	0.001

	
	
	±
	0.003
	0.001
	0.002
	0.001
	0.001
	0.000
	0.000

	Leu
	(m-57)+
	
	0.594
	0.195
	0.152
	0.039
	0.017
	0.003
	0.001

	
	
	±
	0.006
	0.006
	0.004
	0.003
	0.001
	0.001
	0.001

	
	(m-159)+
	
	0.643
	0.193
	0.122
	0.030
	0.010
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.014
	0.009
	0.007
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000

	ILe
	(m-57)+
	
	0.638
	0.210
	0.102
	0.035
	0.010
	0.003
	0.001

	
	
	±
	0.023
	0.023
	0.004
	0.003
	0.001
	0.001
	0.000

	
	(m-159)+
	
	0.678
	0.173
	0.108
	0.030
	0.008
	0.003
	0.001

	
	
	±
	0.009
	0.004
	0.004
	0.001
	0.001
	0.000
	0.000

	Pro
	(m-57)+
	
	0.650
	0.209
	0.117
	0.013
	0.010
	0.000
	

	
	
	±
	0.018
	0.024
	0.012
	0.008
	0.011
	0.000
	

	
	(m-159)+
	
	0.718
	0.157
	0.099
	0.017
	0.005
	0.004
	

	
	
	±
	0.037
	0.026
	0.006
	0.004
	0.001
	0.001
	

	Met
	(m-57)+
	
	0.563
	0.244
	0.108
	0.058
	0.017
	0.008
	0.001

	
	
	±
	0.026
	0.016
	0.004
	0.010
	0.008
	0.007
	0.003

	
	(m-159)+
	
	0.663
	0.192
	0.096
	0.033
	0.013
	0.003
	0.000

	
	
	±
	0.020
	0.009
	0.010
	0.007
	0.002
	0.003
	0.000

	Ser
	(m-57)+
	
	0.565
	0.262
	0.109
	0.052
	0.011
	0.002
	

	
	
	±
	0.050
	0.027
	0.018
	0.026
	0.011
	0.002
	

	
	(m-159)+
	
	0.636
	0.231
	0.108
	0.022
	0.003
	0.000
	

	
	
	±
	0.039
	0.021
	0.044
	0.019
	0.003
	0.000
	

	Phe
	(m-57)+
	
	0.528
	0.212
	0.116
	0.071
	0.042
	0.020
	0.008

	
	
	±
	0.006
	0.007
	0.009
	0.002
	0.002
	0.006
	0.002

	
	(m-159)+
	
	0.601
	0.187
	0.121
	0.042
	0.032
	0.009
	0.005

	
	
	±
	0.011
	0.010
	0.004
	0.001
	0.004
	0.001
	0.001

	Asx
	(m-57)+
	
	0.563
	0.229
	0.125
	0.057
	0.020
	0.005
	0.000

	
	
	±
	0.014
	0.016
	0.010
	0.005
	0.004
	0.002
	0.001

	
	(m-159)+
	
	0.627
	0.209
	0.115
	0.038
	0.011
	0.001
	0.000

	
	
	±
	0.031
	0.017
	0.017
	0.007
	0.008
	0.001
	0.000
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	Glx
	(m-57)+
	
	0.534
	0.253
	0.149
	0.048
	0.014
	0.002
	0.000

	
	
	±
	0.012
	0.023
	0.022
	0.012
	0.004
	0.002
	0.000

	
	(m-159)+
	
	0.628
	0.195
	0.131
	0.035
	0.009
	0.001
	0.000

	
	
	±
	0.021
	0.003
	0.010
	0.009
	0.009
	0.002
	0.000

	Tyr
	(m-57)+
	
	0.512
	0.280
	0.151
	0.039
	0.016
	0.002
	

	
	
	±
	0.039
	0.071
	0.014
	0.035
	0.015
	0.002
	

	
	(m-159)+
	
	0.651
	0.315
	0.034
	0.000
	0.000
	0.000
	

	
	
	±
	0.099
	0.035
	0.032
	0.000
	0.000
	0.000
	


* The relative intensity values in this table are the average of triplet measurements derivatized separately. 

a The errors in this table are the standard deviations 

