Supplementary Materials

Table S1. Sequence analysis of apyrase gene and its encoding amino acids.

ATG AAA ACC AAA AACTTT CTT CTT TTT TGT ATT GCT ACA AAT ATG ATT TTT ATC CCC TCA
M KT KNTFLLTFCOCI ATNMTITFTI P S
GCA AAT GCT CTG AAG GCA GAA GGT TTT CTC ACT CAA CAA ACT TCA CCA GAC AGT TTG
ANALZKAE GFLTOQ QTS SPDSTL
TCA ATA CTT CCG CCG CCT CCG GCA GAG GAT TCA GTA GTATTT CTG GCT GAC AAA GCT CAT
S1 LPP PPA EDSVVF FLADTZEKATH
TAT GAA TTC GGC CGC TCG CTC CGG GAT GCT AAT CGT GTA CGT CTC GCT AGC GAA GAT GCA
Y EF G RSLRDANTRVRLAS EDA
TAC TAC GAG AAT TTT GGT CTT GCA TTT TCA GAT GCT TAT GGC ATG GAT ATT TCA AGG GAA
Y YENTFGLAFSD AYGMDTISTR RE
AAT ACC CCA ATC TTA TAT CAG TTG TTA ACA CAA GTA CTA CAG GAT AGC CAT GAT TAC GCC
NTP ILYQLTLT QVLQDS HDY A
GTG CGT AAC GCC AAA GAA TAT TAT AAA AGA GTT CGT CCA TTC GTT ATT TAT AAA GAC GCA
VRNAKE YYKRVRPTFVI Y KTDA
ACC TGT ACA CCT GAT AAA GAT GAG AAA ATG GCT ATC ACT GGC TCT TAT CCC TCT GGT
TCT PDKDE KMAITG SYUPSG
CAT GCA TCC TTT GGT TGG GCA GTA GCA CTG ATA CTT GCG GAG ATT AAT CCT CAA CGT AAA
HASFGWAVAL ILAEINTPQOQ RK
GCG GAA ATA CTT CGA CGT GGA TAT GAG TTT GGA GAA AGT CGG GTC ATC TGC GGT GCG

A EI LRRGYEFGE SR VICGA
CAT TGG CAA AGC GAT GTA GAG GCT GGG CGT TTA ATG GGA GCA TCG GTT GTT GCA GTA
HWOQSDVEAGRLMGASVYVV AV
CTT CAT AAT ACA CCT GAA TTT ACC AAA AGC CTT AGC GAA GCC AAA AAA GAG TTT GAA
LHNT PEFTIKS S LSEA KKETF E
GAA TTA AAT ACT CCT ACC AAT GAA CTG ACC CCA TAA

E LNTPTNE L TPR

Note: The full-length of the sequence was 741 bp and codes for 247 amino acid residues.

Table S2. Sequence analysis of VirG genes and its encoding amino acids.

ATG AAT CAA ATT CAC AAATTT TTT TGT AAT ATG ACC CAATGT TCA CAG GGG GGG GCC GGA
M NQI HKFFCNMTOQCSOQGGAG
GAA TTA CCT ACG GTA AAG GAA AAA ACA TGC AAATTG TCT TTT TCT CCT TTT GTT GTT GGT
EL PTVEK EKT CIKTLS FSPTFVVG
GCA TCC CTG TTG CTC GGG GGG CCA ATA GCT TTT GCT ACT CCT CTTTCG GGT ACT CAA GAA
AS LLLGGTPTIAFATPLSGTAOQE
CTT CAT TTT TCA GAG GAC AAT TAT GAA AAA TTA TTA ACA CCT GTT GAT GGA CTT TCT CCC
LHFSEDNYEKLTLTPVDGTLS?P
TTG GGA GCT GGT GAA GAT GGA ATG GAT GCG TGG TAT ATA ACT TCT TCC AAC CCC TCT

L GAG EDGMDAWTYTITSSNTPS
CAT GCA TCT AGA ACT AAG CTA CGG ATT AAC TCT GAT ATT ATG ATT AGC GCA GGT CAT GGT
HA SRT KLRIN SDIMI SAGTHG
GGT GCT GGT GAT AAT AAT GAT GGT AAT AGT TGT GGC GGT AAT GGT GGT GAC TCT ATT
GAGDNNDGNSCG GNGGTD S I
ACC GGA TCT GACTTG TCT ATA ATC AAT CAA GGC ATG ATT CTT GGT GGT AGC GGC GGT AGC
TGSDLSI I NQGMILGGSG G S
GGT GCT GAC CAT AAC GGT GAT GGT GGT GAG GCT GTT ACA GGA GAC AAT CTG TTT ATA ATA




G ADHNGD GGEAVTGDNTLTF I1I
AAT GGA GAA ATT ATT TCA GGT GGA CAT GGT GGC GAT AGT TAT AGT GAT AGT GAT GGG GGG
NG EI I S GGHGG DSYSDSDG G
AAT GGA GGT GAT GCC GTC ACA GGA GTC AAT CTA CCC ATA ATC AAC AAA GGG ACT ATT TCC
NGGDAVTG VNLZP IIT NKUGTTI S
GGT GGT AAT GGA GGT AAC AAT TAT GGT GAG GGT GAT GGC GGT AAT GGA GGT GAT GCC ATC
GGN GGNNYGEUGDU GGNGGDA I
ACA GGA AGC AGC CTC TCT GTA ATC AAT AAG GGC ACG TTC GCT GGA GGC AAC GGA GGT GCT
T G §$S L SVIN KGTVFAGGNGGA
GCT TAC GGT TAT GGT TAT GAT GGC TAC GGT GGT AAT GCT ATC ACA GGA GAT AAC CTG TCT
A°Y GY GY DGY GGNAIT G DNTUL S
GTA ATC AAC AAT GGA GCT ATT TTA GGC GGT AAT GGT GGA CAT TGG GGG GAT GCT ATA AAT
VI NNGA ILGGNGGHWGDATIN
GGT AGC AAT ATG ACC ATT GCT AAT AGC GGA TAT ATA ATT TCA GGT AAA GAA GAT GAT GGA
GS NMTIANSGY I I'S GK EDUDG
ACA CAA AAT GTA GCA GGT AAT GCT ATC CAC ATC ACT GGT GGA AAC AAT TCA TTA ATA CTC
T QNV A GNAIH I'T GG NNIJSTI LTI L
CAT GAA GGT TCT GTC ATT ACT GGT GAT GTA CAG GTT AAC AAT TCA TCC ATT CTG AAA ATT
HEGS VITGDVQVNNS SIS I L KII
ATC AAC AAT GAT TAC ACT GGG ACC ACA CCA ACT ATT GAA GGT GAT TTA TGT GCT GGT GAT
I N NDYTGTT PT I EGDTULTZCAGD
TGT ACA ACT GTT TCA CTA TCA GGT AAC AAA TTC ACT GTT TCA GGT GAC GTT TCT TTT GGT
cT T VvSLSGN KFTVSGDVSFG
GAG AAC AGT TCT TTA AAT TTA GCT GGA ATC AGT AGT CTG GAA GCT TCT GGA AAT ATG TCA
EN SSLNLAGI SS L EASGNMS
TTT GGC AAC AAT GTA AAA GTG GAG GCT ATT ATA AAT AAC TGG GCG CAG AAG GAC TAT AAA
F GNNVKV EAI I NNWAGQ K DY K
CTG CTA AGT GCA GAT AAA GGG ATA ACA GGT TTC AGT GTT TCT AAT ATA TCT ATC ATC AAT
LLsS ADIKSGI TGFS SV SNTIS S IT N
CCG TTA CTC ACT ACT GGT GCT ATT GAC TAT ACA AAA AGC TAT ATC AGT GAC CAG AAT AAA
pPLLTT GAI DYTI KJ SYTI S DQNK
TTG ATC TAC GGT TTG AGC TGG AAT GAT ACA GAT GGC GAC AGT CAT GGA GAG TTC AAT CTG
LI YGLSWNDTD GDSHGETFN L
AAA GAA AAC GCT GAA CTT ACT GTT AGT ACT ATT CTG GCA GAT AAT CTC AGC CAT CAT AAT
K'E NAELTWVS TIULADN L S HHN
ATA AAT AGC TGG GAC GGA AAA TCC CTA ACA AAA TCA GGG GAG GGA ACT CTC ATT TTG GCG
I N S WDGKJ S LTKZSG EGTTULTI L A
GAA AAA AAT ACC TAC TCT GGT TTC ACC AAC ATC AAT GCA GGC ATT CTA AAA ATG GGG ACA
EKNT YSGFT NINAGI LIKMGT
GTT GAA GCT ATG ACA CGT ACC GCT GGT GTT ATT GTT AAT AAA GGT GCT ACC TTG AAT TTT
VEAMTIRTAGYV I VNI KU GATTULNF
TCA GGC ATG AAC CAA ACT GTT AAC ACT TTA TTA AAT AGT GGG ACT GTG CTA ATC AAT AAT
S GMNQTVNT LLNSZSUGTV LINN
ATT AAT GCC CCT TTT TTG CCT GAC CCC GTC ATT GTC ACA GGT AAC ATG ACT CTG GAG AAA
I NA PFLP DPVIVTGNMMT L EK
AAC GGT CAT GTT ATT CTC AAT AAT AGT TCG TCA AAT GTC GGT CAG ACC TAT GTT CAG AAA
NGHVIL NNZGSSSNVGQ TY V QK
GGT AAT TGG CAT GGA AAG GGC GGA ATA TTA TCT TTG GGC GCG GTT CTC GGC AAT GAC AAC
GNWHGIKGGI L SLGAVULGNDN
AGT AAA ACT GAC CGG CTG GAA ATT GCA GGC CAT GCG TCT GGT ATT ACC TAT GTT GCA GTG
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S KTDRTLEIAGHASG ITYVAUV
ACA AAT GAG GGA GGC TCT GGA GAT AAA ACT CTT GAA GGT GTT CAA ATT ATT TCG ACA GAT
TNE GGSGD KTLEGVOQTI IS TD
TCT TCT GAT AAG AAT GCT TTT ATT CAG AAA GGC CGT ATT GTT GCT GGT AGT TAT GAC TAT
SSDK NATFIQKGRTI VAGS STYTDY
CGC CTG AAA CAG GGC ACT GCA TCT GGA CTG AAT ACC AAT AAG TGG TAT CTA ACT AGT CAG
RLKQQGT ASGLNTN KWTYTLTSOQ
ATG GAT AAT CAA GAA TCA AAA CAG ATG AGC AAT CAA GAG TCT ACT CAA ATG AGT AGT
M DNUO QES KQMS SN QQES TQMS S
CGC CGA GCT AGTTCA CAG CTT GTA TCT TCA CTT AAT TTG GGT GAA GGT AGT ATT CAC ACA
R RA SSQLVSSLNLGE GSI HT
TGG CGC CCT GAA GCT GGC AGT TAT ATT GCT AAC CTG ATA GCA ATG AAC ACG ATGTTT AGT
WRPEAGS YI ANLTIAMNTMTEF S
CCT TCT CTC TAT GAC CGA CAC GGT AGC ACT ATT GTT GAT CCT ACT ACA GGT CAG CTC AGC
PS LYDRUHGS STIVD PTTGG Q L S
GAA ACC ACC ATG TGG ATT CGT ACT GTT GGT GGA CAT AAT GAG CAT AAT TTA GCT GAT AGA
E TTMWTIRTVGGHNTE HNTLATDR
CAA TTA AAA ACC ACA GCT AAC AGG ATG GTT TAT CAG ATT GGT GGA GAT ATT TTG AAG ACA
QLKT TANRMVYVYOQIGG DILEKT
AAC TTC ACT GAT CAT GAT GGC TTG CAT GTG GGT ATT ATG GGA GCT TAT GGA TAT CAG GAT
NFTDHDGLHVYVGI MGAYGYOQD
AGC AAA ACT CAT AAT AAG TAT ACT AGT TAT AGT TCA CGA GGA ACT GTG AGC GGT TAT ACT
S KTHN KYTSYSS RGTV SGYT
GCC GGT TTG TAC AGT TCT TGG TTT CAG GAT GAA AAA GAA CGA ACA GGT CTA TAT ATG GAT
AGLY SSWTFQDEIEKTE RTGTLTYMD
GCT TGG TTG CAG TAC AGT TGG TTT AAT AAT ACA GTC AAA GGA GAT GGG TTA ACT GGT GAG
AWLOQYSWT FNNTVEKGDG G LTGE
AAA TAT TCC AGC AAA GGA ATA ACA GGA GCT TTG GAA GCT GGC TAT ATC TAC CCA ACC ATA
K YS SKGI TGALE AGYTITIYT P TI
CGC TGG ACT GCT CAT AAT AAT ATT GAC AAC GCA TTG TAT CTC AAT CCA CAA GTC CAG ATA
R WTAHNNIDN ALYLNTPOQV QI
ACT AGG CAT GGG GTA AAA GCA AAC GAC TAT ATT GAA CAC AAT GGC ACT ATG GTC ACA TCC
TRHGV KANDTYTI EHNGTMVT S
TCT GGG GGC AAT AAT ATT CAA GCA AAA TTG GGA TTG CGT ACA TCC TTA ATT AGT CAG AGT
S GGNN IQAKL GLRTSL ISQS
TGT ATC GAT AAG GAG ACT CTT CGT AAG TTC GAA CCA TTT TTG GAA GTG AAT TGG AAA TGG
CI1I DKET LRKTFEP FLEVNWE KW
AGC TCA AAG CAA TAT GGT GTA ATT ATG AAT GGC ATG TCA AAT CAC CAG ATA GGC AAC CGT
S SKQYGVIMNGMSNHGOQ I GNR
AAT GTG ATT GAA CTC AAA ACT GGT GTG GGG GGG CGT CTT GCA GAT AAC CTA AGC ATC TGG
NVI ELKTGVGGRTLADNTL SIW
GGA AAC GTA TCT CAG CAA TTG GGT AAT AAC AGT TAC AGA GAC ACC CAA GGT ATT TTG GGT
GNVSQ QLGNNSYRD TQGTITLG
GTG AAA TAT ACC TTC TGA

V KY T F

Note: The full-length of the sequence was 3309 bp and codes for 1102 amino acid residues.
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Figure S1. Identification of the fusion proteins VirGss-7s8)-S, VirG(759-1102)-S, VirG(s3-319)-S,
VirGa20-507)-S, VirGso7-758)-S by western blotting. Line 1: whole bacteria after induction;
Line 2: supernatant of the ultrasound crushing; Line 3: precipitate of the ultrasound crushing.
(A) Analysis the expression of VirGss-758)-S; (B) Analysis the expression of VirG759-1102)-S;
(C) Analysis the expression of VirGs3-319)-S; (D) Analysis the expression of VirG320-507)-S;
(E) Analysis the expression of VirG320-758)-S.
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Figure S2. Analysis of the purified proteins VirGss-758)-S, VirGso-1102)-S, VirG(s3-319)-S,
VirG@20-507)-S, VirGeso7-758-S by western blotting after the pull-down experiment.
(A) Identification of VirGss3-758)-S and VirG7s9-1102)-S; (B) Identification of VirG(s3-319)-S,
VirG320-507)-S and VirGeso7-758)-S.
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