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SUPPLEMENTARY MATERIAL

* 20
SMAC 03279 : SDL--NLT{ETMEL TORMAPFANE TPOARRWP . 85
Pa 4 3640] : PDO--NLTRIBIEL TORMAPFABETPLASOWP : 85
CHGGO8781. : PDO--NLT Rl BIEL SORFAPFADETLGASOWP : 85
SMAC 07233 : GDE--D! 84
NCU03498.4 : GDE--D! 84
CHGGO8215. : GNO--S 84
Pa 6 42201 : ETE--P 84
SMAC 02760 : GNO--T| 84
NCU04593.4 : GNO--T 84
Pa 2 530Ic : GNO--T, 84
CHG00543.1 : DNO--T : 85
SMAC 01222 : SSPEEG : 86
NCU00526.4 : SSPEEG : 86
CHGGO6172. : TGPEDG : 86
Pa 1 15470 : TNPEDG : 86
SMAC 09572 : KDPGEGAAITHMIEIRQVGTPWMMEVPSTHINEP! |PE- : 86
SMAC 03641 : KYN--G 84
NCU02201.4 : KSN--G 84
CHGG11082. : SN--G 84
Pa 5 98601 : LEN--G 84
SMAC 09228 : DDE--G - 83
NCU09023.4 : DDE--G : 83
CHGG 10025 : FGN--G : 85
Pa 5 4140] : -SfPNM--G - 83
Pa 7 35601 : -KYRDN--G 84
SMAC 06098 : : 85
NCU04528.4 : : 85
CHGG02290. : 84
Pa 5 1200] : : 85
NCU05113.4 : 84
Pa 5 46601 : 84
SMAC 08663 : 84
NCU09279.4 : 84
SMAC 03318 : 84
NCU05604.4 : 84
CHGG035521 : SITH el ROFGESNODEANGVAIEEP] |PE- 84
Pa 7 4200] : ST Ele1 ROY GESNOBIEANGVEEPLIP(E- 84
SMAC 09326 : SITH e 1 ROFGESNODEANGVAIEEP] |PE- 84
SMAC 08961 : NI BIS 1 ROFY TN Y ABIEAT AQIEEPLIAR - DCHTKwKAT——OHS 84
SMAC 09721 : SHTH M1 ROFY TNY ABEATSOUEEPLIAE - EDCHTYKIKAT - —OHERS 84
Pa 6 10630 : ST MV RHLNTNHABIEAVSONEEPL AL EDCHTYR EKAT - —OHERS 84
SMAC 03042 : SV M ROL ESFHMBIEVNG 1 (3EP 1AL - EDTFTNR ARAN-—QYERA 84
NCU07920.4 : SV M- ROFESFHIBIEVNG 1 B PLIAE - EDTF TR SRAN-— QYA 84
Pa 6 78801 : SV M1 ROWETFOFBEVNG I i3 PLIAE - CETFTYR SRAL -~ QYA 84
Pa 6 2550] : IR I HORNT TWMBIEVAG 1E8EATIP - EKSFTYEE 1 1D-0RERF : 85
SMAC 07604 : -NGRLA---NSYAILMESFSRAP-—--~ FDGWAIZD I TP{Z- EWYKDNY)/PNSO-AARJIL : 83
NCUO5042.4 : -NARLA---NSYILMeSYSRAP-—~-- FDGWAED I TP{Z-EWYKDNY\/PNSQ-SGRIIL : 83
Pa 6 11170 : -NASIE---NSYILMESYSRAP-— -~ WDGWAEDV TME~EEFKDYY\{PNOO-AARFL - 83
Pa 5 1710] : NAHAN---ES[TiLBlesYSRAP----- FDGWAIDTTAZ-EEYKDNYEPNRQ-SGRMM 80
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Fig. (S1). Clustal X Alignment of MCOs from Neurospora crassa, Sordaria macrospora, Chaetomium globosum and Podospora anserina.
Alignment includes amino acid region of laccase L1 and L2 signature sequences.



