[bookmark: _GoBack]Table 5.2: Nucleotide and amino acid sequences for Anc1pa-HisF, Anc1pa-HisF*, Anc1tm-HisF, and Anc2tm-HisF. The nucleotide sequences were optimized for expression in E. coli. The introduced restriction sites for NdeI (5’) and XhoI (3’) are in bold, and the introduced stop codon is in italics.

Anc1pa-HisF
5’CATATGCTGGCAAAACGTATTATTCCGTGTCTGGATGTTAAAGATGGTCGTGTTGTTAAAGGCGTGAATTTTCAGAATCTGCGTGATGCCGGTGATCCGGTTGAACTGGCAGCACGTTATGAAGAAGAAGGCGCAGACGAAATTGTGTTTCTGGATATCACCGCAACACCGGAAGGTCGTGAAACCATGCTGGAAGTTGTTCGTCGTACCGCAGAAGCAGTTAGCATTCCGCTGACCGTTGGTGGTGGTATTCGTAGCCTGGAAGATGTTGAAAAACTGCTGAAAGCCGGTGCAGATAAAGTGAGCATTAATACCGCAGCAGTTAAAAATCCGCAGCTGATTACCGAAGCAGCAGAAGAATTTGGTAGCCAGGCAGTTGTTGTTGCAATTGATGCAAAACGTGTGGGTGGTGGTTGGGAAGTTTTTGTTCGTGGTGGTCGTAAACCGACCGGTCTGGATGCAGTTGAATGGGCAAAAAAAGTTGAAGAACTGGGTGCCGGTGAAATTCTGCTGACCAGCATTGATCGTGATGGCACCAAAAATGGTTATGATCTGGAACTGACCCGTGCAGTTAGTGATGCCGTTAAAATTCCGGTTATTGCAAGCGGTGGTGCGGGTGAACTGGAACATTTTTATGAAGTGTTTAAACTGGAAGGTGCAGATGCAGCACTGGCAGCCAGCATTTTTCATTTTGGTGTTCTGACCATTGGCGAAGTGAAAAAATACCTGCGTGAACGTGGTATTGAAGTGCGTCTGTAACTCGAG3`

MLAKRIIPCLDVKDGRVVKGVNFQNLRDAGDPVELAARYEEEGADEIVFLDITATPEGRETMLEVVRRTAEAVSIPLTVGGGIRSLEDVEKLLKAGADKVSINTAAVKNPQLITEAAEEFGSQAVVVAIDAKRVGGGWEVFVRGGRKPTGLDAVEWAKKVEELGAGEILLTSIDRDGTKNGYDLELTRAVSDAVKIPVIASGGAGELEHFYEVFKLEGADAALAASIFHFGVLTIGEVKKYLRERGIEVRL


Anc1pa-HisF*
5’CATATGCTGGCAAAACGTATTATTCCGTGTCTGGATGTTAAAGATGGTCGTGTTGTTAAAGGCGTGAATTTTCAGAATCTGCGTGATGCCGGTGATCCGGTTGAACTGGCAGCACGTTATGATGAAGAGGGTGCAGATGAAATTGTGTTTCTGGATATCACCGCAACACCGGAAGGTCGTGAAACCATGCTGGAAGTTGTTGAACGTACCGCAGAACAGGTTTTTATTCCGCTGACCGTTGGTGGTGGTATTCGTAGCCTGGAAGATGTGGAAAAACTGCTGCGTGCCGGTGCAGATAAAGTTAGCATTAATACCGCAGCCGTTAAAAATCCGCAGCTGATTACCGAAGCAGCAGAAGAATTTGGTAGCCAGGCAGTTGTTGTTGCAATTGATGCAAAACGTGTGGGTGGTGGTTATGAAGTTTTTGTTCGTGGTGGTCGTAAACCGACCGGTCTGGATGCAGTTGAATATGCAAAAAAAGTTGTGGAACTGGGTGCCGGTGAAATTCTGCTGACCAGCATTGATCGTGATGGCACCAAAAATGGTTATGATCTGGAACTGACCCGTGCAGTTAGTGATGCAGTTAGCGTTCCGGTTATTGCAAGCGGTGGTGCGGGTGAACTGGAACATTTTTATGAAGTGTTTAAACTGGAAGGTGCCGATGCAGCACTGGCAGCCAGCATTTTTCATTTTGGTGTTCTGACCATTGGCGAAGTGAAAAAATACCTGCGTGAACGTGGTATTGAAGTGCGTTAACTCGAG3’

MLAKRIIPCLDVKDGRVVKGVNFQNLRDAGDPVELAARYDEEGADEIVFLDITATPEGRETMLEVVERTAEQVFIPLTVGGGIRSLEDVEKLLRAGADKVSINTAAVKNPQLITEAAEEFGSQAVVVAIDAKRVGGGYEVFVRGGRKPTGLDAVEYAKKVVELGAGEILLTSIDRDGTKNGYDLELTRAVSDAVSVPVIASGGAGELEHFYEVFKLEGADAALAASIFHFGVLTIGEVKKYLRERGIEVR


Anc1tm-HisF 
5’CATATGCTGGCAAAACGTATTATTCCGTGTCTGGATGTTAAAGATGGTCGTGTTGTTAAAGGCGTGAATTTTCAGAATCTGCGTGATGCCGGTGATCCGGTTGAACTGGCACGTCGTTATGATGAAGAGGGTGCAGATGAACTGGTTTTTCTGGATATCACCGCAACCCATGAAGGTCGTGAAACCATGCTGGAAGTTGTTCGTCGTACCGCAGAACAGGTTTTTATTCCGCTGACCGTTGGTGGTGGTATTCGTAGCGTTGAAGATGTTAAAAAACTGCTGCGTGCCGGTGCAGATAAAGTTAGCATTAATACCGCAGCCGTTAAAAACCCGGAACTGATTACCGAAGCAGCAGAAAAATTTGGTAGCCAGGCAGTTGTTGTTGCAATTGATGCAAAACGTGTGGGTGGTGGTTATGAAGTTTTTACCCATGGTGGTCGTAAACCGACCGGTCTGGATGCAGTTGAATATGCAAAAAAAGTTGAAGAACTGGGTGCCGGTGAAATTCTGCTGACCAGCATGGATCGTGATGGCACCAAAAATGGTTATGATCTGGAACTGACCCGTGCAGTTAGTGATGCCGTTAGCATTCCGGTTATTGCAAGCGGTGGTGCAGGTAATCTGGAACATTTTTATGAAGCCTTTAAACTGGAAGGTGCCGATGCAGCACTGGCAGCAAGCATTTTTCATTTTGGTGAACTGACCATTGGCGAAGTGAAAGAATATCTGCGCGAACGTGGTATTGAAGTTCGTCTGTAACTCGAG3’

MLAKRIIPCLDVKDGRVVKGVNFQNLRDAGDPVELARRYDEEGADELVFLDITATHEGRETMLEVVRRTAEQVFIPLTVGGGIRSVEDVKKLLRAGADKVSINTAAVKNPELITEAAEKFGSQAVVVAIDAKRVGGGYEVFTHGGRKPTGLDAVEYAKKVEELGAGEILLTSMDRDGTKNGYDLELTRAVSDAVSIPVIASGGAGNLEHFYEAFKLEGADAALAASIFHFGELTIGEVKEYLRERGIEVRL


Anc2-tmHisF 
5’CATATGCTGGCAAAACGTATTATTCCGTGTCTGGATGTTAAAGATGGTCGTGTTGTTAAAGGCGTGAACTTTGAAAATCTGCGTGATGCCGGTGATCCGGTTGAACTGGCACGCTTTTATAACGAAGAGGGTGCAGATGAACTGGTGTTTCTGGATATCACCGCAAGCCTGGAAGGTCGTAAAACCATGCTGGAAGTTGTTCGTAAAGTTGCCGAACAGGTTTTTATTCCGCTGACCGTTGGTGGTGGTATTCGTAGCGTTGAAGATGCAAAAGAACTGCTGCTGCGTGGTGCAGATAAAGTTAGCATTAATACCGCAGCAGTGAAAAACCCGGAACTGATTACCGAAATTGCCGAAAAATTTGGTAGCCAGGCAGTTGTTGTTGCAATTGATGCAAAACGTGTGGGTGGTGGTTATGAAGTTTTTACCCATAGCGGTAAAAAACCGACCGGTCTGGATGCACTGGAATATGCAAAAAAAGTTGAAGAACTGGGTGCCGGTGAAATTCTGCTGACCAGCATGGATCGTGATGGCACCAAAAATGGTTATGATAATGAACTGATTCGTGCCGTTAGCACCGCAGTGAGCATTCCGGTTATTGCAAGCGGTGGTGCAGGTAATCTGGAACATTTTTATGAAGCCTTTAAACTGGAAGGTGCCGATGCAGCACTGGCAGCAAGCATTTTTCATTTTCGTGAACTGACCATTCGCGAAGTGAAAGAATATCTGCGCGAACGTGGTATTGAAGTTCGTCTGTAACTCGAG3’

MLAKRIIPCLDVKDGRVVKGVNFENLRDAGDPVELARFYNEEGADELVFLDITASLEGRKTMLEVVRKVAEQVFIPLTVGGGIRSVEDAKELLLRGADKVSINTAAVKNPELITEIAEKFGSQAVVVAIDAKRVGGGYEVFTHSGKKPTGLDALEYAKKVEELGAGEILLTSMDRDGTKNGYDNELIRAVSTAVSIPVIASGGAGNLEHFYEAFKLEGADAALAASIFHFRELTIREVKEYLRERGIEVRL

