Supplementary Results

Table S1. Percentages of relative abundances of families for microbiomes of Porites lobata, Acropora gemmifera, water and samples. Family composition is
reported for corals, water and sediments sampled in two sampling depths (5m, shallow; 17 m, deep). “large” refers to colonies > 30 cm in diameter,
“small” refers to colonies <10 cm in diameter.

P. lobata A. gemmifera water sediment
Taxonomy shallow deep shallow deep shallow deep shallow deep
large small large small large small large small
Others 179 20,7 289 311 352 124 983 944 406 358 37,7 40,6
PAUC26f 0,0 0,0 0,0 54 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,4
Hyphomicrobiaceae 0,0 0,0 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 2,3 0,9 0,7 1,6
Vibrionaceae 0,0 0,6 0,2 0,8 2,9 0,1 0,2 0,1 0,4 0,6 0,7 0,2

[lumatobacteraceae o0 00 o01 00 00 00 00 00 1,3 3,3 1,7 0,6
Methyloligellaceae o0 02 1,7 00 00 00 00 00 1,7 1,1 0,6 1,9

SAR202_clade 0,0 0,0 0,0 7,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1
Stappiaceae 49 0,7 0,3 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,8 0,4 0,2 0,0
Thermoanaerobaculaceae 0,0 0,1 0,4 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 3,2 0,5 0,4 2,7
Nitrospiraceae 0,0 0,0 0,0 3,6 0,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,1 0,1 2,7

Ruminococcaceae 89 00 00 OO0 O00 00 00 00 0,0 0,0 0,0 0,0
Desulfocapsaceae o0 00 00 00 00 00 00 00 1,0 3,6 3,8 0,6

KI89A _clade o0 00 02 33 00 00 00 00 1,7 1,3 1,5 1,1
Alteromonadaceae 00 52 00 04 02 00 01 01 0,0 1,5 1,5 0,0
Halieaceae o0 o1 02 00 00 00 00 00 1,6 4,7 4,1 0,7

Flavobacteriaceae 0,2 2,0 0,9 0,2 0,0 0,0 0,5 0,1 0,6 3,6 4,6 0,0




BD2-11_terrestrial_group 0,0 0,1 0,4 7,3 0,0 0,0 0,0 0,0 1,7 1,0 1,2 2,0
Desulfosarcinaceae 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 5,1 2,2 2,3 4,8

Nitrosococcaceae 0,1 0,1 0,1 6,6 0,0 0,0 0,0 0,0 2,8 1,0 1,6 3,5
Spirochaetaceae 8,3 0,4 0,1 3,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,8 2,7 2,4 1,5
Microbacteriaceae 0,0 00 19,7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
Cellvibrionaceae 00 208 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,0 0,1 0,0
Desulfovibrionaceae 28,3 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,4 0,0
NB1-j 0,0 0,0 0,4 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 9,1 4,1 4,1 13,1
Woeseiaceae 0,0 0,2 0,9 45 0,0 0,0 0,0 0,0 7,3 5,9 6,9 5,7
Kiloniellaceae 0,1 0,7 3,0 1,4 0,0 0,0 0,0 0,0 7,9 4,3 5,6 9,7
Microtrichaceae 0,0 0,1 04 223 0,0 0,0 0,0 0,0 2,9 1,7 1,7 4,1

Cyclobacteriaceae 28,7 0,3 0,2 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 1,7 44 4,8 0,6
Rhodobacteraceae 1,1 9,7 1,8 22 0,0 0,0 0,1 0,1 24 130 98 0,9
Rhizobiaceae 1,4 30 382 02 0,0 0,0 0,0 0,0 1,8 2,0 1,5 1,1
Endozoicomonadaceae 01 344 0,7 00 61,7 875 0,7 5,2 0,0 0,0 0,0 0,0

Table S2. Description of the function of oxidative and nitrogen stress-related genes (ROS and RNS) present in the 39, 79, 92 and 93 genomes by RAST
annotation.



Strain  contig_id Start Stop Strand Function
39 Scaffold_10 206315 296758  + H}Ipothetlcal ﬂavop.rojcem YqcA (clustered
with tRNA pseudouridine synthase C)
39 Scaffold_10 334440 336017 + Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
39 Scaffold_14 495623 495881 - Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
ffold_4 22891 21131 -
39 Scaffold 89 3 Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
39 Scaffold_8 286662 287621  + Glutathione synthetase (EC 6.3.2.3)
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
39 ffol 774 7 -
Scaffold_8 608 607080 Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
lutathi . hesi 79 Scaffold_11 52288 50792 - hypothetical protein
Glutathione: biosynthesis Scaffold_14 1566 817 - Regulatory protein RecX
79 Scaffold_7 163792 162476 - Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
7 ffol 2117 1 -
? Scaffold 8 521170 519353 Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
92 Scaffold_1 730143 731132 + Integral membrane protein
123773 123951 Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
2 ffold_1
? Scaffold_ 2 9 i Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
92 Scaffold_2 757206 758054 + Oxidoreductase
Gamma-glutamyltranspeptidase (EC 2.3.2.2) @
ffold_1 197001 1 1 -
93 Scaffold_ 97001 19506 Glutathione hydrolase (EC 3.4.19.13)
93 Scaffold_9 555924 557159  + Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
tutamat teine (eshA) 39 Scaffold_10 334440 336017 + Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
glutamate-—-cystetne {gs 79 Scaffold_7 163792 162476 - Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
93 Scaffold_9 555924 557159  + Glutamate--cysteine ligase (EC 6.3.2.2)
Hypothetical flavoprotein YqcA (clustered
- 39 Scaffold_1 29631 2967
gamma-glutamyl_cycle catfold_10 96315 96758+ with tRNA pseudouridine synthase C)
39 Scaffold_10 336134 336742 + putative lipoprotein
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Table S3. Summary table of matches between annotated genes and antimicrobial resistance genes found within the MEGARes database.

Pseudoalteromonas Streptomyces Microbacterium Micromonospora

Mechani

echanism piscicida 39 parvus 79 sp. 92 arenicola 93
Aminoglycoside-

. . . . 2 2 0 0
resistant_16S_ribosomal_subunit_protein
Macrolide-resistant_23S_rRNA_mutation 3 1 0
Ami -

mmocoumarm ' 0 5 0 0
resistant_DNA_topoisomerases
Aminocoumarin_efflux_pump 0 0 0
EF-Tu_inhibition 0 0 1
Fluoroquinolone-

. . 0 1 1 1
resistant_ DNA_topoisomerases
Rifampin-resistant_beta- 0 1 0 )

subunit_of RNA_polymerase_RpoB
Pyrazinamide-resistant_mutant 0 0 0 1




Pseudoalteromonas piscicida 39 - - HEEEES -

Streptomyces parvus 79 - D — ] - - NN - - -
Microbacterium sp. 92 - - - -

Micromonospora arenicola 93 [j /= - . 1 1 1 - ]

I Arylpolyene @ Lassopeptide O TIPKS
[ Betalactone [ NI-siderophore @ T2PKS
CJ LAP @ NRP-Metallophore M T3PKS
B Lantipeptide Class | [ NRPS [ Thiopeptide
[ Lantipeptide Class II & NRPS-like [ Terpene

[ Lantipeptide Class III [ Ranthipeptide
[ Lantipeptide Class IV [ RiPP-like

Figure S1. Graphical visualisation of relevant BCGs for natural products production present in the P. piscicida 39, S. parvus 79, Microbacterium sp. 92 and
M. arenicola 93 obtained from antiSMASH analysis.
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Figure S2. Heatmap representing the completion and/or presence/absence of specific metabolic cycles and enzymes within the sequenced genomes.



