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Supporting information: Figure S1.

Aminoacid sequence of the predicted Chlamydomonas mitochondrial methionyl-tRNAMet

formyltransferase (jgi|Chlre3|83209|estExt_GenewiseW_1.C_870007).  The predicted

mitochondrial targeting sequence is surrounded. The two predicted formyl-transferase domains

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov:80/) are given.
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Target RNAs Probes sequences
Trp  CCA mt Wm AGAGGTGTAGCTTAGTTGGTTAAAGCGCAAGATTCCAAATCTTGAAATCGAGGGTTCGAGTCCTTTCATCTCTG
Met CAU mt Mm AGACACGTAGCTTAGTGGTAAAGCACTGGTCTCATAAGCCAGCTATCGCAAGTTCGAATCTCGCCGTGTCTA
Gln TTG mt Qm TGGGGCATAGCCAAGTGGTAAGGCATTGGACTTTGACTCCAAGATGCATGGGTTCGAATCCTATTGCCCCAG

Ala1 AGC A1 GGGGTCGTAGCTCAAATGGTAGAGCGCCCGCTTAGCATGCGGGAGGTAGGGGGATCGATGCCCTCCGACTCCA
Ala1 CGC A1 GGGGTCGTAGCTCAATTGGTAGAGCGCCCGCTTCGCATGCGGGAGGTAGGGGGATCGATGCCCTCCGACTCCA
Ala1 TGC A1 GGGGTCGTAGCTCAATTGGTAGAGCGCCCGCTTTGCATGCGGGAGGTAGGGGGATCGAAGCCCTCCGATTCCA
Ala2 CGC A2 GGGCTTTTAGCTCAGTGGTAGAGCGCGCGCTTCGCATGCGTGAGGTCACCGGATCGATCCCGGTAAGGTCCA
Ala2 TGC A2 GGGCTTTTAGCTCAGTGGTAGAGCGCGCGCTTTGCATGCGTGAGGTCATCGGTTCGAACCCGATATGGTCCA
Arg CCG R1 GGCCGAGTGGCCTAATGGAtAAGGCGTCACCCTCCGAAGGTGAAGATTGCGGGTTCGAGTCCCGCCTTGGTCG
Arg ACG R2 GGTCCTATGGCTTAATGGAtAAAGCGCCGGTCTACGGAACCGGAGATTCCAGGTTCGATCCCTGGTAGGATCG
Arg CCT R3 GGCCTTGTAGCTCAGTGGATAGAGCATGACTTTCCTAAGGTCGGGGTCGCAGGTTCGATCCCTGCCTAGGTCG
Arg TCG R4 GGCCGCGTGGCGCAATGGATAGCGCACTGGACTTCGAATCCAGGGGTTGCAGGTTCGAGCCCTGCCGTGGTCG
Arg TCT R5 GACCCTGTAGCTCAGTTGGATAGAGCGAATGCCTTCTAAGCATTAGGTCGAGGGTTCGACCCCCCCCTGGGTCG
Asp GTC D GTCGTCATCGTATAGTGGTTAGTATCCCCGCCTGTCACGCGGGAGGCCGGGGTTCGATTCCCCGTGACGGCG
Asn GTT N GCTTCTATAGCTCAGTAGGTAGAGCGTGCGGCTGTTAACCGCAAGGtCGACGGTTCGATCCCGTCTGGAAGCG
Cys GCA C GGGTCTCTAGCTCAGTGGTAGAGCAGCTGACTGCAGATCAGCAGGtCTCGAGTTCGATCCTCGAGGGGCCCT
Gln TTG Q1 GGTCGTATGGTGTAGCGGTGATCACTCTGGACTTTGAATCCAGCAACACGGGTTCGAATCCCGTTACGACCT
Gln CTG Q2 GGTCCTGTGGTCTAGTGGTtAGGACAGCAGACTCTGAATCTGCTAACCTGAGTTCAAGTCTCAGCAGGACCT
Glu TTC E1 CTCCTCGTAGTCTAGGCGGTcAGGATACGTGGCTTTCACCCACGCGACCCGGGTTCGAGTCCCGGCGAGGAGG
Glu CTC E2 TTCGCTATAGTCTAGGCGGTCAGGATACAGGATTCTCACTCCTGAGACCCGGGTTCGAGTCCCGGTAGCGAAA
Gly GCC G1 GCACTAGTGGTATAGTGGTAGCATAGGTCCTTGCCACGGACCAGACCCGAGTTCGATTCTCGGCTAGTGCA
Gly TCC G2 GCGCTACTAGTCCAGTGGTTAGGATATTTGCCTTCCAAGCAAAAGAGCCGGGTTCGATTCCCGGGTAGGGCA
Gly CCC G3 GCGCTAGTGGTGTAGTAGCAGCATTTACGCCTCCCACGCGTAAGACTCGGGTGCAAATCCCGGCTAGCGCA
His GTG H GTCCCTATCGTATAGTGGTTAGTACATCACGTTGTGGCCGTGAAGACCCCGGCTCAAACCCGGGTAGGGACA
Ile AAT I1 GGCCTGTTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGTGGTGCTAATAACGCCAAGGtCATCGGTTCGATCCCGATACGGGCCA
Ile TAT I2 GCTCCTGTAACTCAGTTGGATAGAGTATGGGTCTTATGAGCCCAGAGtCCGGGGTTCGAGCCCCCGCAGGAGCA
Leu CAG L1 GGCGAGGTGGCCGAGCGGTCTAAGGCGCTAGTTTCAGGTACTAGTCCGAAAGGGCGTGAGTTCAAATCTCACCCTCGTCA
Leu CAA L2 GATCTCGTGCCGGAGTGGTCtAACGGGTGGGTCTCAAGTTCCCATGTTGCAAAACGCGTGGGTTCGAACCCCACCGAGGTCA
Leu TAA L3 GCGGGAATGCCCGAGTGGTCCAAGGGGGGTGACTTAAGATCTCCTAGTCGTAAAAGACTGCGTGGGTTCAAACCCCACTTCCCGCA
Leu TAG L4 GGCGAAGTGGCCGAGTGGTCTAAGGCGCAGGATTTAGGCTCCTGTCCGAAAGGGCGCAGGTTCAAACCCTGCCTTCGTCA
Leu AAG L5 GGCGATGTGGCCGAGTGGTCtAAGGCGCAGGATTAAGGCTCCTGTCCGCAAGGGCGTAGGTTCGAACCCTACCATCGTCA
Lys CTT K1 GCCCGGTTAGCTCAGTCGGTAGAGCGCAAGGCTCTTAACCTTGTGGtCGTGGGTTCGAGCCCCACATTGGGCG
Lys TTT K2 GCCCGCTTAGCTCAGTGGTAGAGCGCGAGGCTTTTAACCTCGTGGcCGTGGGTTCGATCCCCACAGCGGGCG
Meti CAT Mi ATCGAGATGGCGCAGCGGAAGCGTGCGGGGCTCATAACCCCGAGGtCCCAGGATCGAAACCTGGTCTCGATA
Mete CAT Me GCGGATGTGGCGCAGCTGGTtAGCGCGTAGGTCTCATAATCCTAAGGtCATGAGTTCGAACCTCATCATCCGCA
Phe GAA F GCGGAATTAGCTCAGTTGGGAGAGCGTTAGACTGAAGATCTAAAGGtCGCTAGTTCGATCCTGGCATTTCGCA
SeC TCA SeC GCCGCTGTGAcCTTGGCTGGTGCTGAGTGCGGTCTTCAAAACCGTAGAGGCCGGGAGGCCTAGTGGTTCAATTCCACcTCGGCGGCG
Ser AGA S1 GCGGTCGTGCCCGAGTGGTTAAGGGGACTGACTAGAAATCAGTTGGGTTCTCCCGCATAGGTTCGAATCCTGTCGACCGCG
Ser TGA S2 GGTCAGTTGGCCGAGTGGTTAAGGCGGTGGACTTGAAATCCACTGGGTTCTCCCGCGCAGGTTCGAATCCTGTACTGACCG
Ser CGA S3 GCGGTCGTGCCCGAGTGGTTAAGGGGTCTGACTCGAAATCAGATGGGATCTCCCGCATAGGTTCGAATCCTGTCGACCGCG
Ser GCT S4 GCACCTGTGGCCGAGTGGTTAAGGCGCGGCCCTGCTAAGGCCGTGGGGTCTCCCCGCGTGCGTTCGAATCGCATCGGGTGCG
Thr AGT T1 GCACTTATAGCTCAGTTGGTtAGAGCACCCGTTTAGTAAGCGGGAGGTCTCCAGTTCGAATCTGGATAAGTGCA
Thr CGT T2 GCTTCTATAGCTTAGTGGTAGAGCGTTCCCTTCGTAAGGGAAAGGTCCCGAGTTCAATCCTCGGTGGGAGCA
Thr TGT T3 GCTGGTGTAGCTCAGTGGTAGAGCGTTTGTCTTGTAAACAAAAGGtCCCTGGTTCGAACCCGGGCTCCAGCA
Pro TGG P GGGAGTTTGGTCTAGGGGTATGATTCTCGCTTTGGGTGCGAGAGGTCGCGGGTTCGATTCCCGCAACTCCCC
Pro CGG P GGGAGTTTGGTCTAGTGGTATGATTCTCGCTTCGGGTGCGAGAGGTCACGGGTTCGATTCCCGTAACTCCCC
Pro AGG P GGGAGTTTGGTCTAGTGGTATGATTCTCGCTTAGGGTGCGAGAGGTCGTGGGTTCAATTCCCGCAACTCCCC
Trp CCA W GGCTCCGTGGCGTAATGGTGGCGCGTCGGATTCCAAATCCGAAGGTTGGGGGTTCGATCCCCTCCGGGGTCA
Val AAC V1 GGAATCATGGTGTAGTTGGTTATCACACCTGTCTAACACACAGGAGGTCTCCAGTTCGATCCTGGATGATTCCA
Val CAC V2 GTCGTCGTGGTGTGGTTGGTTATCACATTCGCCTCACACGCGAAAGGTCTCCAGTTCGATCCTGGACGACGACA
Val TAC V3 GAACTCATGGTGTAGCGGTTATCACGTCAGATTTACACTCTGAAGGTCTCCGGTTCAATCCCGGATGAGTTCA
Tyr GTA Y CTCTCCATAGCTCAGCTGGAAGAGCGAAGGACTGTAAATCCTTAGGTCGCCCGTTCGATCCGGGCTGGGGAGA

Ala p Ap GGGGATATAGCTCAGTTGGTAGAGCGCTGCCTTTGCAAGGCAGATGTCAGCGGTTCGAATCCGCTTATCTCCA
Arg ACG p R1p GAGCTTGTAGCTCAGTGGACTAGAGCACATGGCTACGAACCATGGGGTCGGGGGTTCGAAACCCTCCTGGCTCG
Arg TCT p R2p GGGTTCATCGTTCAATGGATAGGACAGCGGCCTTCTAAGCCGTCAATGTAGGTTCGATTCCTACTGGGCCTG
Asp GTC p Dp GGGATTGTAGTTCAATTGGTTAGAGCACCGCCCTGTCACGGCGGAAGTTGCGGGTTCGAGTCCCGTCAATCCCG
Asn GTT p Np TCTTCAGTAGCTCAGTGGTAGAGCGATCGGCTGTTAACCGATTGGTCGTAGGTTCAAGTCCTACCTGGGAG
Cys GCA p Cp GGCGGCATAGCAAGCGGTAAGGCCGTGGATTGCAAATCTCTATTCCCCAGTTCAAATCTGGGTGCCGCCT
Gln TTG p Qp TGGGGCGTCGCCAAGTGGTAAGGCTGCGGTTTTTGGTACCGCCATTCGCAGGTTCGAATCCTTCCGCCCCAG
Glu TTC p Ep GCCCCCATCGTCTAGAGGCCTAGGACACCTCCCTTTCACGGAGAAAACGCGGATTCGAATTCCGCTGGGGGTA
Gly GCC p G1p GCGGACATAGCTCAATGGTAGAGTATTTCCTTGCCAAGGAAAATGTTGCGGGTTCGACTCCCGTTGTCCGCT
Gly TCC p G2p GCGGATGTAACTCAATCGGTAGAGTGCGATCCTTCCAAGTTCGAGGTTGTGGGTTCGAGTCCCATCATCCGCT
His GTG p Hp GCGGGCGTAGCCAAGTGGTAAGGCAGTGGATTGTGACTCCACTATTCGCGGGTTCGAACCCCGTCGTTCGCC
Ile AAT p I1p GGGCTATTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGTTGCTTTGATAAGGCAAAAGTCGAAAGTTCAAATCTTTCATAGCCCA
Ile TAT p I2p GCACTGTTGGCCGAGCGGATGAGGCAAACGACTCATAATCGTTATAAGGTAGGTTCAACTCCTATACGGTGCA
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Leu TAG p L1p GCCTTCGTGATGGAACTGGTAGACATCCTGGTTTTAGGAACCAGTGCTGAAAGGCGTGCCGGTTCAAATCCGGCCGAAGGCA
Leu TAA p L2p GGGGATATGGCGGAATGGTAGACGCTACGGACTTAAAATCCGTTCTTGTGCGAACAAGGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTTTCCCCA
Lys TTT p Kp GGGTTGCTAACTCAATGGTAGAGTACTCGGCTTTTAACCGATAAGTTCTGGGTTCGAGTCCCAGGTAACCCA
Meti CAT p Mip AGCAGGGTAGAGCAGTCTGGTAGCTCGTGGGGCTCATAATCCTGAGGTCGCAGGTTCAAATCCTGCCCCTGCCA
Mete CAT p Mep GCCTGCTTAGCTCAGTTGGTTAGAGCGTCCGTTTCATAAGCTGATTGTCACTAGTTCAAATCTAGTAGCAGGCA
Phe GAA p Fp GCCGGGATAGCTCAGTTGGTAGAGCAAAGCGTTGAAAATGCTTGGGTCACCGGTTCAAGTCCGGTTCCTGGCA
Ser AGA p S1p GGAAAGGTGGCAGAGTGGTTAATTGCACCAATTTTGAAAATTGGCGTGGCTTCGCGGTCACCGAGGGTTCGAATCCCTCCCTTTCCG
Ser TGA p S2p AGGAGAGATGGCTGAGTGGTCGAAAGCGGCTGATTGCTAATCAGTTTAAGTGCGACTTGCGCTTACGAGGGTTCGAATCCCTCTCTCTCCG
Thr TGT p Tp GCTTGCTTAACTCAATCGGTAGAGTATCGGTTTTGTAAACCGAAGGTTATCGGTTCAACTCCGATAGCAAGCT
Pro TGG p Pp CGGGATGTAGCGCCAGCTTGGTAGCGCATGTGCTTTGGGAGCATAGGGTCGCAGGTTCGAATCCTGTCATCCCGA
Trp CCA p Wp ACGTCCTTAGTTCAGTCGGTAGAACGCAGGTTTCCAAAACCTGATGTCGTGGGTTCAATTCCTACAGGGCGTG
Val AAC p Vp AGGCCCATAACTCAGTCGGTAGAGTGATTGCCTTACAAGCAATAGGTCATCGGTTCAAGTCCGGTTGGGCCTA
Tyr GTA p Yp GGGTCGATGCCCGAGTGGTTAATGGGGGCGGATTGTAAATCCGTTGACTTAGTCTGCGTTGGTTCGAATCCGACTCGACCCA

3aS rRNA mt 3am ATGAGTGCCTAAGCACTCAATTTCGGTGCTCGGTGAAACCGAGCATCCAATACTAAAGAAACTTTACTGGCTTAGTACTGGGAC
CCCATTTTTAGTATACCTACATTATATACA

5.8S rRNA 5.8S CAACTCTCAACAACGGATATCTTGGCTCTCGGATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGTGAATTGCAGAAAT
ACGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCGAGGCTTCGGCCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGGTT

5S rRNA p 5Sp CTTGGTGCTCTTTGCTCAGTTGGACCCACACCAATCCATCCCGAACTTGGTTGTGAAAAAGCTGAGGGGACTGAAGAAC
TTTACGGGTCGCCGTCTGGAATCTCAGTTCTAGTGCTAGGGTT
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Mitochondrial (mt), plastidial (p)  and nuclear tRNA and rRNA gene sequences and oligonucleotide probes.
used in this study. Oligonucleotides indicated by arrows were used for RT-PCR experiments, the others for Northern analyses. 


