Table S1: High confidence subset of the interactions detected

Bait Prey Annotated function SR- SR+
MCM Q9UYR7 MCM 0,00 0,00
Q9UZ12  ERCC2/XPD 0,09 0,12
Q9v1i1l4 RNAP rpoAl 0,12 0,15
Gins 23 Q9UYR8  Gins23 0,04 0,04
Q9V0Z9  Atp-binding transport protein 0,20 0,12
QIUYR2 Q9UYR2 0,19 0,16
Gins 51 QIUYX9  Gins51 0,00 0,00
Q9V2F3 DNA polymerase D ssu 0,07 0,11
RecJ-like exonuclease Q9V2K8  RecJ-like single-stranded exonuclease 0,00 0,00
Q9Vv256 Q9V256 0,04 0,20
PCNA Q9VOP9  Fenl 0,03 0,02
Q9V1Z5  ERCCA4/XPF 0,06 0,11
Q9UYEO Metallo-beta-lactamase pab1035 0,07 0,10
POCL76 DNA polymerase B 0,08 0,06
Q9V104  Q9V104 0,08 0,05
Q9V2E8  NucS 0,09 0,07
Q9vV2G3  RFC-Is 0,10 0,16
Q9UZC8 Rad50 0,11 0,02
QoUzZC9 Mrell 0,11 0,03
DNA polymerase B POCL76 DNA polymerase B 0,00 0,01
DNA polymerase D Q9V2F4 DNA polymerase D Is 0,00 0,00
Q9V2F3 DNA polymerase D ss 0,00 0,00
Q9V1Z1  RPA32 0,04 0,09
Q9Vv291 DNA primase P46 0,06 0,13
Q9UYO07  Nucleotidyltransferase 0,07 0,16
Q9V1Y9  RPA41 0,10 0,19
DNA primase P41 Q9Vv233 radA 0,01 0,01
Q9VvV292 DNA primase P41 0,04 0,02
POCL75 DNA ligase 0,10 0,08
DNA primase P46 Q9Vv291 DNA primase P46 0,00 0,00
Q9v233 radA 0,03 0,03
DNA Ligase POCL74 DNA Ligase 0,00 0,00
Q9UZ86 Reverse gyrase 0,09 0,12
Q9v1l4 RNAP rpoAl 0,12 0,15
Fenl Q9VOP9  Fenl 0,00 0,00
Q9UYEO  Metallo-beta-lactamase pab1035 0,09 0,06
Q9UYX8 PCNA 0,11 0,11
RNAseHII Q9V1A9 Ribonuclease Hll 0,00 0,00
Q9V2M1 putative ATP-dependent RNA helicase 0,16 0,18
DNA2 homolog Q9V2G5 DNA2 homolog 0,01 0,00
Q9UY85  ReclJ-like phosphoesterase 0,04 0,02
Q9V1Z1  RPA32 0,04 0,02
Q9oUYI3 GTP-binding protein 0,04 0,03
Q9VOE5  RNA-binding protein 0,08 0,17
Q9UZB6  DNA helicase, putative 0,09 0,10
Q9V2F9 RNA-binding protein AU-1 0,10 0,09
Q9V1Vvl  50S ribosomal protein L6P 0,11 0,18
Q9UZ86  Reverse gyrase 0,14 0,12
Q8J2X9 Q8J2X9 0,14 0,06
Q9UZNO  7-cyano-7-deazaguanine tRNA-ribosyltransferase 0,08 0,20
RPA Q9UYO07  Nucleotidyltransferase 0,00 0,00
Q9V1Z1  RPA32 0,00 0,00
Q9V1Y9  RPA41 0,01 0,00
Q9V1Z0 RPAl4 0,01 0,00
Q9V1Z5  ERCCA4/XPF 0,04 0,08
Q9Vv113 RNAP rpoA2 0,05 0,08
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