File S1. Domain analysis of the tyrosine-rich proteins. 

AC4076. 
	Domain (aa)
	Amino acid sequence
	Y (%)
	D+E (%)
	K+R (%)
	D+E+K+R (%)
	Comment

	1-23
	MKLFGPFLPIALALSMTMNVSLA
	0
	0
	4
	4
	Signal peptide

	24-70
	VKTTVGNNNKIDETDKDMTIQPVMSKTMGLRQGRRIMSSEWEPPRDL
	0
	15
	17
	32
	

	71-79
	KKSSKKSSK
	0
	0
	56
	56
	S-rich (44 % S)

	80-131
	YDDWYYYHNYYYDKDHYYYPEHPQHDPYYYYYYYHHPEEPYYYYYYYHDYHH
	48
	17
	2
	19
	H-rich (17 % H)

	132-145
	GKKSKGKGKGKSSS
	0
	0
	43
	43
	KG-repeat

	146-179
	DHYYYYYHPKDDYYYDYYHDKDHYYYYYYKDHYY
	53
	21
	9
	29
	H-rich (15 % H)

	180-195
	GKGKKSMKKSKGKGSS
	0
	0
	44
	44
	KG-repeat

	196-218
	HYDDYYYYYYYHPEYKGKSRREA
	39
	18
	18
	34
	





AC1077
	Domain (aa)
	Amino acid sequence
	Y (%)
	D+E (%)
	K+R (%)
	D+E+K+R (%)
	Comment

	1-15
	MKFAFLLSLLATAEAL
	0
	7
	7
	13
	Signal peptide

	16-40
	LNLGFKPKQEVKENKVKGEEEQRFL
	0
	20
	24
	44
	

	41-171
	PGTDDYAYYPPQPVYYGCGGKMYGGKMYAGINCPPVPGPAPVPAPTPDYPPPGPGDYPPPGPGDYYPPGPGSYYPGYGGGGYYPYYPPAPAPVPAGKMYGSGGSCGGKMYGGPCPAPAPYPYPAPAPYPYP
	17
	4
	3
	7
	P-rich (30 %)

	172-260
	GYGYGGGYGYGGGYGYGGGYGYGGGYGYGGGYGGGYYGPGYYPGYYGGGYGYGGGYGYGGGYGYGGGYGYGGGYGYGGGYYPYYPYYPP
	37
	0
	0
	0
	G[GY(G)3Y] repeats

	261-314
	APAPVPVPAPTPAGKMYGGGSMSGGSMDGASCGGKMYGGPCPAPVPAPVPAPTP
	4
	2
	4
	6
	P-rich (26 %)

	315-416
	PYYPPYVPPYYPPYVPPYYPPSYPPSGPICPPVAGGKMYGGKMYGSTTPGPCYYPPAPAPAPYPWPYPPAPYPWPYPPAPVPAPVPSPVPVPVPVPVPAPAP
	17
	0
	2
	2
	P-rich(42 %)

	417-448
	CGKMYGGKMYGTAGCAGSGKMYGSRKLSEEKL
	9
	6
	19
	25
	





AC714 
	Domain (aa)
	Amino acid sequence
	Y (%)
	D+E (%)
	K+R (%)
	D+E+K+R (%)
	Comment

	1-21
	MIWKGSLVSFLFVSSSWVSVA
	0
	0
	5
	5
	Signal peptide

	22-85
	VHVRSPNTDPSLTTVATTGAHHDEENVRSLYEQKKTYASGDHYKMVPHDDDYYNYYYYDDYKYY
	17
	17
	9
	26
	

	86-151
	AKGKGKTMKSNGKGKGMSSSSKGKGKGYSTKGKGAYSSGKGKGASYKGYSKGASSYKGYYKGKGGY
	12
	0
	27
	27
	Repetitive, S-rich (18 %)

	152-223
	SAPKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTHKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTPKPAPKPAPKPTPK
	17
	0
	25
	25
	KPTY-repeats

	224-260
	HCKERPICIPRQAGNDDDGNAGGTDDGNAGGTDDTGT
	0
	22
	8
	30
	

	261-288
	DDKDKDDKDKDDKDKDDKEKEGNRRKLG
	0
	46
	39
	86
	DK-repeats

	289-340
	SGVYPEVRRTYWTAPAKYHYHDDYNYYHDDDYYYYYDDSVDDVYHGLPYCDE
	27
	23
	6
	29
	

	341-371
	LPTVSPVSGGGPTSTAAPTPTGGTSSTAAPS
	0
	0
	0
	0
	PST-rich

	372-418
	KEDKKDKDKMTRRVRSVGISSTYPDLRHLKVGPKPDDDDDLPWCDEI
	0
	26
	24
	50
	DK-rich

	419-613
	KGKGYKGKGASYKGQGGNYKGQGGNYKGKGAIYKGQGGSYKGKGASYKGKGDSYKGKGASYKGKDKSKGDSYKGKGGGYKGKGDSYKGKGGSYKGKDKSKGDSYKGKGGDYKGKGDSYKGKGGSYKGKDKGKGDSYKGGSYKGKDKSKGDSYKGKGGSYKGKGDNYKGKGDSYKGNGDSYKGYEKETSHYYYAKH
	14
	9
	28
	36
	DSYK-repeats







AC3362
	Domain (aa)
	Amino acid sequence
	Y (%)
	D+E (%)
	K+R (%)
	D+E+K+R (%)
	Comment

	1-17
	MKFSSAILALLPFCALA
	0
	0
	6
	6
	Signal peptide

	18-94
	QELFNNGGNDVPNLSQFAAADSQALGGLENVKEQAQSLDRDRKTGLTRETINNEEDEEELVEVEEEENEVDQESRAL
	0
	28
	8
	36
	

	95-146
	WWSWKGKGEGKGKGKGKGKGYSYKGSSDYKGKGYADYKGGSTSDYKGAPPTP
	11
	8
	23
	31
	KG-repeats

	147-325
	HPTPKPTPKPTHKPTYKPTHKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTHKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTYKPTNKPTYKPTYKPTYKPTYKPTPKPSPHPTKKPTYKPTYKPTYKPTPKPSPHPTKKPTYKPTYKPTPKPSPHPTPKPSPHPTKKPTPKPSPHPTPVPA
	13
	0
	23
	23
	KPTY-repeats

	326-355
	KGKGKGKGADYKGKGGEGASYKGAKGYAPE
	9
	10
	27
	37
	KG-repeats

	356-386
	PQCSAHPDCAHLHGDCCPTTDGVYLFCCSLY
	0
	10
	0
	10
	C-rich

	387-537
	EWTKGKGADYKGKGSDYKGKGKGKGKGKGADYKGKGAPAPEPAKGKGAPAPEPAKGKGAPAPEPAKGKGAPAPEPAKGKGAEYKGKGAEYKGKGAEYKGKGAPAPEPAKGKGAPAPEPAKGKGAPAPAKGKGAPVPAKGKGAPVPAKGKGG
	4
	8
	24
	32
	DYKGKG-repeats

	538-666
	SGSCLHAEYYAVQPDGTPVSDLSKASLDPGQTWSFSGAVYDKIGGEIVGHNYELCTRINHGEMWICEGNYVDLYGCSGQLTWEGPYSDATFTGLYTITGGTGDFVDAGGKIMGEFTYDGNYSYRTMYVE
	9
	13
	4
	17
	Y-rich


[bookmark: _GoBack]

