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MPLGEVFLAAFLQLLLDRLTPRDILNYFGNFRGVGKKLEKWRATLTTIAAVLSDADERGR 60
MPLGEVFLAAFLQLLLDRLTPRDILNYFGNFRGVGKKLEKWRATLTT IAAVLSDADERGR 60
MPLGEVFLAAFLQLLLDRLTPRDILNYFGNFRGVGKKLEKWRATLST IAAVLSDADERQR 60

********************************_

TDDAVKLWLNNLRDLAYDVEDMLDKFATQMLKRT IEGRDQASTSNKVRNSLFKIKLNWNM 120
TDDAVKLWLNNLRDLAYDVEDMLDKFATQMLKRT IEGRDQASTSNKVRNSLFKIKLNWNM 120
TDDAVKLWLNNLRDLAYDVEDMLDKFATQMLKRT IEGRDQASTSNKVRNSLFKIKLNWDM 120

NSEMKKITERLQDISDRKVKFSLKDTGTSAKESRSLPCSGVLDEKLLVGRDGDKGKITEL 180
NSEMKKITERLQDISDRKVKFSLKDTGTSAKESRSLPCSGVLDEKLLVGRDGDKGKITEL 180
NSEMKKITERLQDISDRKVKFGLKDTGTSAKESRSLPSSCVLDEKLVVGRDGDKGKITEL 180

_********_ skekskokskokskokskokokskskskok |k kokskokskok [ kskskakskkskskskokokskok

LKKSTNFGVVAIVGMPGVGKTTLAQLVFNNKDDAMKEFELKVWVSVSDDFDVVRVTKAIL 240
LKKSTNFGVVAIVGMPGVGKTTLAQLVFNNKDDAMKEFELKVWVSVSDDFDVVRVTKAIL 240
LKKSTNFGVVAIVGMPGVGKTTLAQLVFNNKDDAMKEFELKVWVSVSDDFDVVRVTKAIL 240

skkkkkskokekekekokokokokkokokokokokokokokskskok ok ok okokokokok sk sk kokokokokokkekekok sk sk kokokokokok ok sk sk kkk ok

ESMKPLPVQVEEF SKMQHDLSEQLRGKKFL I VLDDVWNKGDRDLNDLWLRLKSPFGVGAG 300
ESMKPLPVQVEEF SKMQHDLSEQLRGKKFL I VLDDVWNKGDRDLNDLWLRLKSPFGVGAG 300
ESMKPLPVQVEEF SKMQHDLSEQLRGKKFL I VLDDVWNKGDRDLNDLWLRLKSPFGVGAG 300
kol

GSKTITVTTRDLNVAKIMGATGFHNLECMANDDCLE [FERHAFGEVNSGKPVNYELIRTKI 360
GSKTIVTTRDLNVAKIMGATGFHNLECMANDDCLE IFERHAFGEVNSGKPVNYELIRTKI 360
GSKTIVTTRDLNVAKIMGATGFHNLECMANDDCLE IFERHAFGEVNSGKPVNYELIRTKI 360
seskokokskoRkkkkkkok kKR RoRoRoR Rk KRR KRRk sk kR

VEKCCGLPLAARTLGGLLRCKETDEWGE ILDNKLWNLADNCNLPRVLELSYHYLPSHLKR 420
VEKCCGLPLAARTLGGLLRCKETDEWGE ILDNKLWNLADNCNLPRVLELSYHYLPSHLKR 420
VEKCCGLPLAARTLGGLLRCKETDEWGE ILDNKLWNLADNCNLPRVLELSYHYLPSHLKR 420
seskokokskoRkkkkkkok kR KRRk Rk kKRR KRRk kR koo

CFAYCSILPNDYEFGEKQLVLLWMAEGL IQQKPDNNKQMEDLGRDYFRELLARSLFQESS 480
CFAYCSILPNDYEFGEKQLVLLWMAEGL IQQKPDNNKQMEDLGRDYFRELLARSLFQESS 480
CFAYCSILPNDYEFGQKQLVLLWMAEGL IQQKPDNNKQMEDLGRDYFRELLARSLFQESS 480

skskskkkskekkokskskokoksk [ kskskkakskskkkskskkokskokokskskkokskskokokskkkokskkskskskkokskkokskskkokokk

KNNSRYVMHDLVSEL TRWAAGE I CFRLEDKQGDNLQSTCFRGARHSSF IAGEFDGVKRFE 540
KNNSRYVMHDLVSELTRWAAGE 1 CFRLEDKQGDNLQSTCFRGARHSSF IAGEFDGVKRFE 540
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DFPKAERLRTFLPLSLSYSTGWLKFLSRQVTFKLLPQLQYLRVLSFNDYKITALPESIGD
DFPKAERLRTFLPLSLSYSTGWLKFLSRQVTFKLLPQLQYLRVLSFNDYKITALPESIGD
DFPKAERLRTFLPLSLSYSTGWLKFLSRQVTFKLLPQLQYLRVLSFNDYKITALPESIGD
sekokokokoRkokkkkkk kKRR RoRRoR Rk RoR KRRk sk kR

LRLLQYLDLSYTYITSLPKSISTLYNLQTLILEHCYYLKSLLADMSNL INLRHLNNSYVS
LRLLQYLDLSYTYITSLPKSISTLYNLQTLILEHCYYLKSLLADMSNL INLRHLNNSYVS
LRLLQYLDLSYTYITSLPKSISTLYNLQTLILEHCYYLKSLLADMSNL INLRHLNNSYVS

skkkkkkokekekokokokokokkkkokokokokokkskskok sk skkokokokok sk sk kokokokskk sk kk sk sk sk kokskokoksk ok sk sk kkkok

SLEGMPPNLGSLVNLQSLPNFVVSGGSDQSGIRE IGPLSHLRGTLCISGLENVTDVEDAR
SLEGMPPNLGSLVNLQSLPNFVVSGGSDQSGIREIGPLSHLRGTLCISGLENVTDVEDAR
SLEGMPPNLGSLVNLQSLPNFVVSGGSDQSGIREIGPLSHLRGTLCISGLENVTDVEDAR
spllollliiololllkkiolollrkiiolloliololololiiiololopiiollooklololokokkok

RANLKCKERLDSLVLKWSHSSDTRETESVVLDMLEPHTKLKELTIKSYAGEEFSSWVGGP
RANLKCKERLDSLVLKWSHSSDTRETESVVLDMLEPHTKLKELTIKSYAGEEFSSWVGGP
RANLKCKERLDSLVLKWSHSSDTRETESVVLDMLEPHTKLKELTIKSYAGEEFSSWVGGP
spllllliilolllkkiolollrkiiollolololloliiollpiiolloklololokokkok

LFSNMVLVCLQKCNNCLSLPPLGQLPHLRELY I SGMNAVESVGAEFYGERMLPFPVLETL
LFSNMVLVCLQKCNNCLSLPPLGQLPHLRELY I SGMNAVESVGAEFYGERMLPFPVLETL
LFSNMVLVCLQKCNNCLSLPPLGQLPHLRELY I SGMNAVESVGAEFYGERMLPFPVLETL
Rkl

EFVEMQHWKEWLPFQADHEGGAFPCLKTLLVKKCSKLEGKLPENLNSLAKLKIVECEELV
EFVEMQHWKEWLPFQADHEGGAFPCLKTLLVKKCSKLEGKLPENLNSLAKLKIVECEELV
EFVEMQHWKEWLPFQADHEGGAFPCLKTLLVKKCSKLEGKLPENLNSLAKLKIVECEELV
seskokskokoRkkkkkkok Rk kR RoRRokk kKRR KRRk sk kR

VSTANCKQLRQLNIDGCKVLVHTAAKVEFELLESLCLSNILEMMSLQTGELLKKGLTKVR
VSTANCKQLRQLNIDGCKVLVHTAAKVEFELLESLCLSNTSEMMSLQTGELLKKGLTKVR
VSTANCKQLRQLNIDGCKVLVHTAAKVEFELLESLCLSNISEMMSLQTGELLKKGLTKVR
sekskokskRkkkkkkkk Rk kR RoRRRk kR KekskokokoRoRkkkkk K

DLKISGCEELTSSLKNEKGRLLQQLTSLGSLEIEDNSRLVEELGKEAEELQTSKCKLEFL
DLKISGCEEVTSSLKNEEGRLLQQLTSLGSLEIEDNSRLVEELGKEAEELQISECKLEFL
DLKISGCEEVTSSLKNEEGRLLQQLTSLGSLE IEDNSRLVEELGKEAEELQTSECKLEFL

kkskskokakskekok skekkskskskok [ skkkskskakkskskkokskokokskskkokskskokokskkkokskkakskskkokokk | skekkkokk

ELKKCENLSKLLKGLNQLSSLQELRIHECSSLVSFPDVGLPSLKDIQITSCDSLIYFAKF
ELKKGENLSKLLKGLNQLSSLQELRIHEGSSLVSFPDVGLPSLKDIQITSCDSLIYFAKF
ELKKGENLSKLLKGLNQLSSLQELRIHECSSLVSFPDVGLPSLKDIQITSCDSLIYFAKF
spllollliiololllkkiolllrkiiolloliolollolioiololpiiolokololkookkok
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a2 QIPQNLRRTEIKDCKSLKSLVDEEAVSSSWSSFSHSCLEYLRIRGCESLTSLSLSGQLPR
G14 QIPQNLRRTEIKDCKSLKSLVDEEAVGSSWSSFSHSCLEYLRIRGCESLMSLSLSGQLPR
A8 QIPQNLRRTE IKDCKSLKSLVDEEAVGSSWSSFSHSCLEYLRIRGCESLMSLSLSGQLPR
sorsoksoksokskokskokokskokskokoksokskokkokk | skokokoksokskokskokskokskokkokokskokskok  skkokskokskokokokok
a2 TLKHLDLENCDRLEL I AGDGFFRDNTNDGLEY IRTWNCQNLKSLPDGLCHLSNLQTLGIG
G14 TLKHLDLENCDRLEL I AGDGFFRDNTNDGLEY IRTWNCQNLKSLPDGLCHLSNLQTLGIG
A8 TLKHLDLENCDRLEL I AGDGFFRDNTNDGLEY IRTWNCQNLKSLPDGLCHLSNLQTLGIG
sorsoksoksokskokskokokskokskokokokkokskokakokkokokok ok skokskokakokakokkokokskokskokskokskok ok ok ok ok
a2 NCGSLVSIPRLSGGRRPSNLRKIWI I GCNKLEALPEDMHNLNSLEELSIDYREGLTFPPN
G14 NCGSLVSIPRLSGGRRPSNLRKIWI I GCNKLEALPEDMHNLNSLEELSIDYREGLTFPPN
A8 NCGSLVSIPRLSGGRRPSNLRKIWI I GCNKLEALPEDMHNLNSLEELSIDYREGLTFPPN
sokoksokokskokekokkskokskokokokokokkokokokokokkokokokakok ok sk ok skokkokkokkok ok ok ok
a2 LTSLEIGKVKSCKSLWELEWGLHRLTSLRELGIRSTDPDTVSFPPDMVRMETLFPKSLTN
G14 LTSLEIGKVKSCKSLWELEWGLHRLTSLRELGIRSTDPDTVSFPPDMVRMETLFPKSLTN
A8 LTSLEIGKVKSCKSLWELEWGLHRLTSLRELGIRSTDPDTVSFPPDMVRMETLFPKSLTN
soksoksokokskokkokkskokskokokokokokkokkokokokokokok ook ok skkskokkokkokkok ok ok ok
a2 LSIDGFPNLKKLSSKGFQFLTSLQSLDLSNCPKLASIPEEGLPPSLERLTIYEGPVLKER
G14 LSIDGFPNLKKLSSKGFQFLTSLQSLDLSNCPKLASIPEEGLPPSLERLTIYEGPVLKER
A8 LSIDGFPNLKKLSSKGFQFLTSLQSLDLSNCPKLASIPEEGLPPSLERLTIYEGPVLKER
soksoksokokskokekokkskokskokokokokokkokkokokokokkokokokkok ok kokskokk ok kokkok ok ok ok
a2 CQPGKGRYWHKISHIPFIWIDYKQM 1405
G14 CQPGKGRYWHKISHIPFIWIDYKQM 1405
A8 CQPGKGRYWHKISHIPFIWIDYKQM 1405
seoksoksoksokskokokokokokokskokdok ok ok
PURBIE: RX-CC_like
Yel low: NB-ARC
Blue: Leucine-rich repeat domain superfamily
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Fig. S3 Amino acid sequence alignment of predicted ORFs of A8, a2 and G14. Alignment was
performed using ClastalW 2.1.



