Figure S1. Sequences of some cell adhesion proteins and primary structure analyses.
Sequences were retrieved from NCBI in FASTA format. Repeat sequences are often visible as
diagonal arrays of features. Potential signal sequences according to SIGNALP 4.1

(http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/ ) are italicized and potential GPI signals (according to

big-PI (http://mendel.imp.ac.at/gpi/fungi_server.html )) are italicized in red. Cys residues are

highlighted in blue, dibasic sequences in magenta, N-glycosylation sequences in green

Sequences to have -aggregation potential >10% according to TANGO (http://tango.crg.es/) are

highlighted in yellow.


http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/
http://mendel.imp.ac.at/gpi/fungi_server.html
http://tango.crg.es/

Ascomycota

Saccharomycota:

Candida albicans

>sp|POCU38.1|ALS2 CANAL RecName: Full=Agglutinin-like protein 2; AltName:
Full=Adhesin 2; Flags: Precursor
MLLQFLLLSLCVSVATAKVITGVENSEDSLTWTRAGNYAYKGPNRPTWNAVLGWSLDGTSANPGDTFTLN
MPCVEFKFITDQTSVDLTADGVKYATCQFYSGEEFTTFSSLKCTVSNTLTSSIKALGTVTLPISENVGGTG
SLVDLESSKCFKAGTNTVT FNDGD.I SIDVDFEKTNEDASGYFIASRLIPSINKASITYVAPQCANGYT
SGAMGFTIGSGDTTIDCSNVHVGITKGLNDWNEPVSSDSLSYNKTCSSTGISITYENVPAGYRPEFEFDVYT
SVS DQNRQLKYTNDYACVGSSLQSKPFNLRLRGY-EANSNGFVIVATTRTVTDSTTAVTTLPFNPSVD
KTKTIEILQPIPTTTITTSYVGVTTSYSTKTAPIGETATVIVDVPYHTTTTVTISEWTGTITTTTTRTNPT
DSIDTVVVQVPSPNPTVXTTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDSVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATSSTVT
APPGGTDTVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDSVIIREPPNPTVTTTEYWSQSFATTTT
ITAPPGETDTVLIREPP-VTTTEYWSQSYVTTSTITAPPGGTDTVI IREPP-VTTTEYWSQSYATT
TTVTAPPGGTDTVIIREPPNPTVTTTEYWSQSYATTTTVTGPPGGTDTVIIREPPNPTVTITTEYWSQSYA
TTTTVTAPPGGTDTVIIREPPNPTVTTTEYWSQSYATTTTVTGPPGGTDTVIIREPPNPTVTTTEYWSQS
YATTTTVTAPPGGTATVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTTTVIGPPGGTDTVIIREPPNPTVTITTEYWS
QSYATTTTVTAPPGGTATVI IREPP-VTTTEYWSQSYATTTTVTGPPGGTDTVI IREPPSPTVTTTEY
WSOSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPPNPTVTTTEYWSOSYATTTTVTGPPGGTDTVIIREPPNPTVTTT
EYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVI IREPP-VTTTEYWSQSYATTTTVTGPPGGTDTVI IREPPSPTVT
TTEYWSQOSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTTTVTIGPPGGTDTVIIREPPSPT
VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVI IREPP-VTTTEYWSQSYATTTTVTGPPGGTDTVI IREPPN
PTVITTEYWSQSFATTTTVTAPPGGTDSVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDSVIIREP
PNPTVTTTEYWSQSFATTTTVTAPPGGTDSVIIREPPNPTVITTEYWSQOSYATTTTVTAPPGGTDSVIIR
EPPNPTVTTTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPP VTTTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVI
IREPP-VTTTEYWSQSYATTTTITAPPGDTDTVI IREPP VTTTEYWSQSFATTTTVTAPPGGTDS
VIIREPPNPTVTTTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGT
ATVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTITAPPGDTDTVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPG
GTDTVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTGP
PGSTDTVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVT
APPGGTDTVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDTVIIREPPSPTVTTTEYWSQSYATTTT
VTAPPGGTATVIIREPP VITTEYWSESYATTTTVTIGPPGGTDVILIREPPNPTVTTTEYWSESYATT
TTITAPPGATDSVRIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDSVIIREPPNPTVTTTEYWSQSYA
TTTTVTAPPGGTATVIIREPP VITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTDTVIIREPPSPTVTTTEYWSQS
YATTTTVTAPPGGTATVIIREPPSPTVITTEYWSQSYATTTTVTAPPGGTATVI IREPP-VTTTEYWS
QOSYATTTTVTGPPGGTDTVIIREPPNPTVITTEYWSQSYATTLTITAPPGGTNSVIIRVHSSTNDESSES
TEFSTLSVPSESGS ISVVSTVSRPHYV-VTHLPSSSSKPVDI PSSDVVTSTNDNSLTSLTGSENGKTSV
AISTTFCDDENGCQTSIPQGSVVRTTATTTATTTTI IGDN-GKSKSGELSSTGSVTTNTATPDVPSTK
VPSNPGAPGTGVPPPLAPSTETQTTNNVPGSPNIPATGTTDIIRESTTVSHTVTGNGNTGVPMNPNPVLT
TSTSLTGATNSATNPSHETSVNTGSGGSTNIVTPPSSATATVVIPGTDNGATTKGQDTAGGNSNGSTATT
NIQGGNNEPGNQPGTNTTGEPVGTTDTQSVESISQPTTLSQQTTSSLISTPLASTFDGSGSIVOHSGWLY
VLLTAISIFF

>sp|Q5A8T7.2|ALS5 CANAL RecName: Full=Agglutinin-like protein 5; AltName:
Full=Adhesin 5; Flags: Precursor
MIQOFTLLFLYLSFATAKAITGIFNSIDSLTWSNAGNYAFKGPGYPTWNAVLGWSLDGTSANPGDTFILN
MPCVEFKFTASQKSVDLTADGVKYATCOFYSGEEFTTFSSLKCTVNNNLRSSTIKALGTVTLPIAEFNVGGTG
S SVDLEDSKCFTAGTNTVTFNDGS.LS IAVNFEKSTVDOSGYLTTSREMPSLNKIATLYVAPQCENGYT
SGTMGFSTSYGDVAIDCSNVHIGISKGVNDWNHPVTSESESYTKSCSSFGISITYONVPAGYRPFIDAYT
SPSDNNQYQLSYKNDYTCVDDYWQHAPFTLKWTGYKNSDAGSNGIVIVATTRTVTDSTTAVTTLPEFNPSV
DKTKTIEILQPIPTTTITTSYVGVTTSYSTKTAPIGETATVIVDVPYHTTTTVTSEWTGTITTTTTRTNP
TDSIDTVVVQVPLPNPTTTTTQFWSESFTSTTTITNSLKGTDSVIVREPHNPTVTTTEFWSESYATTETT
TNGPEGTDSVIVREPHNPTVTTTEFWSESYATTETVTNKPEGTDSVIIKEPHNPTVTTTEFWSESYATTE
TITTGPLGTDS IVIHDPLEESSSTTAIESSDS-SSAQESSSSVEQSSSIVGLSSSSDI PLSSDMPSSS



STGLTSSESSTVSSYDSDSSSSSELSTFSSSESYSSSISDTTNFWDSSSSDLESTSITWSSSIDAQSSQS
VQSVSNSISTSQETTSSSGEESHESVTDILVSSDASSILNSDISSYYPSSTISLSDDFPHTIAGEPDSRS
SSSIASTVEISSDLVSLTSDPTSSFDSSSSLNSDSSSSPFSDESDISASSSFSTLVAPSFSLSSSSSLSL
TYPHYVNSTTYHASESESSSVASPSMASESANDDTHTLSESTDTTSSIGTDSSTVTFCREDNGDGEIVTG
MPSSSIDSEQTSDVTTTSSFVASSTPTSAEQSITDNPNIDSSQTSASSSTKSSVSVSDTVVNSISLSETS
TLSSDDSTSSDTSISSTTNSDTGNINAGSSHTSTASIKESSIQKTGVMLSSSYLSTKLSSTSDITTELIT
TELITTELTTIEDNEPNTFTSTPSSHSEIFSSDNSVLSKQVDRESTIKTSPTTDVTTVSSLSVHSTEAST
ATLGENSFSNVASTPSNIATSLRSTSSSSNHATESSGTVKSEASAEAIPSPPTSTDNRLSYSTEEAKGIT
YANSGSTNNLITESQVAAPTDSTSVLIENPVVTSTFDDNSSAAVDOPSKTKSIEES IMNPDS TNEENNGE
IATLSQAQVPNSLIHSESISTTMAKTTDASINGDSAASNSQPTTLIQQVATSSYNQPLITTYAGSSSATK
HPSWLLKFISVALFFFL

>A0W27933.1 Eaplp [Candida albicans SC5314]

MKVSQILPLAGAISVASGEWI PDFSNKQNSNSYPGQYKGKGGYQDDCGDDY.GYKSKTYSKVKPITSTD
CTTPIQPTGTTTGYTKDVVESTSYTTDTAYTTTVITVTKCDGGSCSHTAVTTGVTIITVTTNDVITEYTT
YCPLTSTPATESTPATESTPATESTPATESTPATESTPATESTPCTTSTETTPATESTPATESTPATEST
PATESTPATESTPATESTPATESTPATESTPCTTSTETTPATESTASTETASSTPVESTVIVPSTTVITV
SSCYEDKCSVSSVTTGVVTISSEET IYTTYCPITSSITIPVP-TPAAPGTPVESQPVI PGTETTPAAP
GTPVESQPVIPGTETTPAAPGTPVESQPATTPVAPGTETTPAAPGTPVESQPATTPVAPGTETTPAAPGT
PVESQPVIPGTETTPAAPGTPVESQPATTPVAPGTETTPAAPGTPVESQPVIPGTETTPAAPGTPVESQP
ATTPVAPGTETTPAAPGTPVESQPVIPGTETTPAAPGTPGTEATPVTITQPVSVLSTSQVVTASGEEFSTVT
AHSTSIVASCPEGGCVPEGQQTETSPSVPTNGPEVEASSSVLSIPVSSVTTSTIASSSETSVPPAQVSTE
EGS GSAL.PYYGLA VAALVYFM

>sp|P46593.5|HWP1 CANAL RecName: Full=Hyphal wall protein 1; AltName:
Full=Cell elongation protein 2; Flags: Precursor
MRLSTAQLIAIAYYMLSIGATVPQVDGQGETEEALIQRRSYDYYQEPCDDY PSJelelele8E PCDY PIeeleleE
EPCDY PI8POEPEDY PQOPQEPEDY POQPQEPEDY PQOPQEPEDNPPQPDVPEDNPPQPDVPEDNPPQP
DVPEDNPPQPDVPCDNPPQPDQPDDNPPIPNIPTDWIPNIPTDWIPDIPEKPTTPATTPNIPATTTTSES
SSSSSSSSSSTTPKTSASTTPESSVPATTPNESVPTTSSESTTPATSPESSVPVTSGSSILATTSESSSA
PATTPNESVPTTTTEAKSSSTPLTTTTEHDTTVVTVTSESNSVETESEVTTGVIVITSKDTIYTTYCPLT
ETTPVSTAPATETPTGTVSTSTEQSTTVITVTSCSESSCTESEVITGVVVVTSEETVYTTFEPLTENTPG
TDSTPEASIPPMET I PAGSEPSMPAGETSPAVPKSDVPATESAPVPEMTPAGSQPSIPAGETSPAVPKSD
VSATESAPAPEMTPAGTETKPAAPKSSAPATEPSPVAPGTESAPAGPGASSSPKSSVLASETSPIAPGAE
TAPAGSSGAITIPESSAVVSTTEGAIPTTLESVPLMQOPSANMESVAPISTFEGAGNNMRLTFGAAIIGIA
AFLI

>CAA96325.1 AGAl [Saccharomyces cerevisiae]
MTILSFAHFTYLFTILLGLTNIALASDPETILVTITKTNDANGVVTTTVSPALVSTSTIVQAGTTTLYTTW
CPLTVSTSSAAEISPSISYATTLSRFSTLTLSTEVCSHEACPSSSTLPTTTLSVTSKFTSYICPTCHTTA
ISSLSEVGTTTVVSSSAIEPSSASIISPVTSTLSSTTSSNPTTTSLSSTSTSPSSTSTSPSSTSTSSSST
STSSSSTSTSSSSTSTSPSSTSTSSSLTSTSSSSTSTSQSSTSTSSSSTSTSPSSTSTSSSSTSTSPSSK
STSASSTSTSSYSTSTSPSLTSSSPTLASTSPSSTSISSTEFTDSTSSLGSSIASSSTSVSLYSPSTPVYS
VPSTSSNVATPSMTSSTVETTVSSQSSSEYITKSSISTTIPSESMSTYFTTVSGVTTMYTTWCPYSSESE
TSTLTSMHETVTTDATVCTHESCMPSQTTSLITSSIKMSTKNVATSVSTSTVESSYACSTCAETSHSYSS
VQTASSSSVTQQTTSTKSWVSSMTTSDEDENKHATGKYHVTSSGTSTISTSVSEATSTSSIDSESQEQSS
HLLSTSVLSSSSLSATLSSDSTILLEFSSVSSLSVEQSPVTTLQISSTSEILQPTSSTAIATISASTSSLS
ATSISTPSTSVESTIESSSLTPTVSSIFLSSSSAPSSLOTSVTTTEVSTTSISIQYQTSSMVTISQYMGS
GSOTRLPLGKLVFAIMAVACNVIFS

>CAA96733.1 AGA2 [Saccharomyces cerevisiae]
MOLLRCFSIFSVIASVLAQELTTICEQIPSPTLESTPYSLSTTTILANGKAMQGVFEYYKSVTEVSNCGS
HPSTTSKGSPINTQYVE

>KZzV12934.1 FIG2 [Saccharomyces cerevisiae]
MNSFASLGLIYSVVNLLTRVEAQIVEFYQNSSTSLPVSTLVSTSIADFHESSSTGEVQYSSSYSYVQPSID



SFTSSSFLTSFEAPTETSSSYAVSSSLITSDTFSSYSDIFDEETSSLISTSAASSEKASSTLSSTAQPHR
TSHSSSSFELPVTAPSSSSLPSSTSLTFTSVNPSQSWTSFNSEKSSALSSTIEFTSSEISGSTSPKSLES
LDTTGTITSSYSPSPSSKNSN@ESLLSPLEPLSSSSGDLILSSTIQATTNDQTSKTIPTLVDATSSLPPT
LRSSSMAPTSGSDSI SH.%SKTSGNYDVLTSNSIDPSLFTTTSEYSSTQLSSLNQASKSETV-A
SIASTPFGTDSATSLIDPISSVGSTASSFVGISTANFSTQGNSNYVPESTASGSSQYQDWSSSSLPLSQT
TWVVINEENTOGSVTSTTSPAYVSTATKTVDGVITEYVTWEPLTQTKSQAIGVSSSMSSVPQASSFSGSS
NSEALAASNNVPESTASGSSQYQDWSSSSLPLSQTTWVVINBENTOGSVTSTTSPAYVSTATKTVDGVIT
EYVTWEPLTQTKSQAIGVSSSMSSVPQASSFSGSSNSETLAASNNVPESTASGSSQYQDWSSSSLPLSQT
TWVVINEENTQGSVTSTTSPAYVSTATKTVDGVITEYVTWEPLTQTKSQAIGVSSSMSSVPQASSFSGSS
NSTALAASNNVPESTASGSSQYQDWSSSSLPLSQTTWVVINEENTQGSVTSTTSPAYVSTATKTVDGVIT
EYVTWEPLTQTKSQTIGVSSSMSSVPOASSFSGSSILSSNSSTLAASNNVPESTASGSSQYQDWSSSSLP
LSQTTWVVINEENTQGSVTSTTSPAYVSTATKTVDGVITEYVTWEPLTQTKSQTIGVSSSMSSVPQASSE
SGSSILSSNSSTLAASNNVPESTASGSSQYQDWSSSSLPLSQTTWVVINEENTOGSVTSTTSPAYVSTAT
KTVDGVITEYVTWEPLTQTKSQTIGISSSTISATETSKPSSILTLGISTLQLSDATFKGTETINTHLMTE
STSITEPTYFSGTSDSFYLSTSEVNLASSLSSYPNFSSSEGSTATITNEHVTFGSTSKYPSTSVSNPTEA
SQHVSSSVNSLTDFTSNEEETIAVISNIHKTSSNKDYSLTTTQLKTSGMQTLVLSTVTTTVNGAATEYTT
WEPATSIAYTTSISYKTLVLTTEVESHSECTPTVITSVTATSSTIPLSSTSSSTVLSSTVSEGTKNPAAS
EVTTNTQVSATSEATSTSTSVTATASESSTTSQVSATSEATSSSTQVSATSVTATASESSTTSQVSATSE
ATSTSTSVTATASESSTTSQVSATSVTATSSESSTTSQVSTASETISTLGTONEETTGSLLFPALSTEMI
NTTVVSRBTLIISTEVESHSKEVPTVITEVVTSKGTPSNGHSSQTLQTEAVEVTLSSHQTVTMSTEVESN
SIETPTVITSVOMRSTPSPYLTSSTSSSSLVSTRBSSLEASSEMSTFSVSTQSLPLAFTSSERRSTTSVS
QLSSTVLTNTIMPSSSNVISTNEKPSSTTSPYNFSSGYSLSSSSTPSQYSLSTATTTINGIKTVYTTWEP
LAEKSTVAASSQSSRSVDRFVSSSKPSSSLSQTSIQYTLSTATTTISGLKTVY TTWEPLTSKSTLGATTO
TSSTAKVRITSASSATSTSISLSTSTESESSSGYLSKGIESGTEETQDVPTQSSSPASTLAYSTSVSTSS
SSFSTTTASTLTSTHTSVPLLPSSSSISASSPSSTSMLSTSLPSPAFTSSTLPTATAVSSSTFIASSLPL
SSKSSLSLSPVSSSILMSQFSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSLASSPSLSISPTVDTV
SVLOPTTSIATLTETDSQEQQEVSTIENGSNEDDVTSTATTPPSTVTDTMTETGSECQKTTSSSEDGYSE
KVSETHKSSATISACSGEGEQASATSELNSQYVTMTSVITPSAITTTSVEVHSTESTISITTVKPVTYTS
SDTNGELITITSSSQTVIPSVTTIITRTKVAITSTPKPTTTTYVEQRLSSSGIATSFVAAASSTWITTPI
VSTYAGSASKFLESKFFMIMVMVINEI

>sp|P32768.4|FLO1_YEAST RecName: Full=Flocculation protein FLO1;
Short=Flocculin-1; Flags: Precursor
MTMPHRYMFLAVFTLLALTSVASGATEACLPAGQRKSGMNINFYQYSLKDSSTYSNAAYMAYGYASKTKL
GSVGGQTDISIDYNI PCVSSSGTFPCPQEDSYGNWGCKGMGACSNSQGIAYWSTDLFGFYTTPT-LEM
TGYFLPPQTGSYTFKFATVDDSAILSVGGATAFNCCAQQQPPITSTNFTIDGIKPWGGSLPPNIEGTVYM
YAGYYYPMKVVYSNAVSWGTLPISVTLPDGTTVS DDFEGYVYSFDDDLSQS-VPDPSNYAVSTTTTTT
EPWTGTFTSTSTEMTTVTGTNGVPTDETVIVIRTPTTASTIITTTEPWNSTEFTSTSTELTTVTGTNGVRT
DETIIVIRTPTTATTAITTTEPWNSTFTSTSTELTTVTGTNGLPTDETIIVIRTPTTATTAMTTTQPWND
TEFTSTSTELTTVTGTNGLPTDETIIVIRTPTTATTAMTTTQPWNDTFTSTSTELTTVTGTNGLPTDETIT
VIRTPTTATTAMTTTQPWNDTFTSTSTEITTVTGTNGLPTDETIIVIRTPTTATTAMTTPQPWNDTETST
STEMTTVTGTNGLPTDETIIVIRTPTTATTAITTTEPWNSTFTSTSTEMTTVTGTNGLPTDETIIVIRTP
TTATTAITTTQPWNDTFTSTSTEMTTVTGTNGLPTDETI IVIRTPTTATTAMTTTQPW-FTSTSTEIT
TVTGTTGLPTDETI IVIRTPTTATTAMTTTQPW-FTSTSTEMTTVTGTNGVPTDETVIVIRTPTSEGL
ISTTTEPWTGTFTSTSTEMTTVTGTNGQPTDETVIVIRTPTSEGLVTTTTEPWTGTEFTSTSTEMTTITGT
NGVPTDETVIVIRTPTSEGLISTTTEPWTIGTFTSTSTEMTTITGTNGQPTDETVIVIRTPTSEGLISTTT
EPWTGTFTSTSTEMTHVTGTNGVPTDETVIVIRTPTSEGLISTTTEPWTGTFTSTSTEVTTITGTNGQPT
DETVIVIRTPTSEGLISTTTEPWIGTFTSTSTEMTTVTGTNGQPTDETVIVIRTPTSEGLVTTTTEPWTG
TEFTSTSTEMSTVTGTNGLPTDETVIVVKTPTTAISSSLSSSSSGQITSSITSSRPI ITPFYPS-SVIS
SSVISSSVTSSLFTSSPVISSSVISSSTTTSTSIFSESSKSSVIPTSSSTSGSSESETSSAGSVSSSSEI
SSESSKSPTYSSSSLPLVTSATTSQETASSLPPATTTKTSEQTTLVTVTSCESHVCTESISPAIVSTATV
TVSGVTTEYTTWCPISTTETTKQTKGTTEQTTETTKQTTVVTISSCESDVCSKTASPAIVSTSTATINGV
TTEYTTWCPISTTESRQQTTLVTVTSCESGVCSETASPAIVSTATATVNDVVTVYPTWRPQTANEESVSS
KMNSATGETTTNTLAAETTTNTVAAETITNTGAAETKTVVTSSLSRSNHAETQTASATDVIGHSSSVVSV
SETGNTKSLTSSGLSTMSQQPRSTPASSMVGYSTASLEISTYAGSANSLLAGSGLSVFIASLLLAIT






Pezizomycota:

>KEY82091.1 hydrophobin [Aspergillus fumigatus var. RP-2014]
MLVTMRLSRSIAVFTLVTYATGLPSLOVIPRGEPQLPLLDPSMT IKEAA.CGDKAQLSCCNRVVKAGDY
TSVDEGIGAGLLSNLAGGGSGISSILAFDQCSRLDAQVPVVLLPIQDLLNQHCKONVACCQOKNPGDASS S
GVGVSLPCIALGSVA

[No TANGO seqgs]

>EAL91055.1 conidial hydrophobin RodB [Aspergillus fumigatus Af293]
MKFLAVVSLLAATALALPNAGVVHPTFASADKYTLQQAQNKCGEHTTLSCCNHVSKVGDTTAFNYGLLNG
LLGNAISGPEGVGILSGCQKISVTALIGVDDLLNKQCQONVACCODNKSVATGGLINIATPACVALDSIT

>EAL91643.1 conidial hydrophobin Hypl/RodA [Aspergillus fumigatus Af293]
MKESLSAAVLAFAVSVAALPQHDVNAAGNGVGNKGNANVRFPVPDDITVKQATEKCGDQAQLSCCNKATY
AGDVTDIDEGILAGTLKNLIGGGSGTEGLGLFNQCSKLDLQIPIIGIPIQDLVNQKCKONIACCONSPSD
ASGSLIGLGLPCIALGSIL

[No TANGO segs]

>KDQ22759.1 vegetative mycelium hydrophobin 2 expressed in monokaryotic and
dikaryotic micelia [Pleurotus ostreatus PC15]
MFSRVMFCTFLILPLLAAATAIPRTDTPSCSTGSLQCCSSVQKASDPLVGIIVALLGIVLGPLDLNVGLT
CSPITVIGVGGTSCTQQTVCCTGNNFDGLIVAGCSPINIGL

>EGX49926.1 hypothetical protein AOL s00076g567 [Arthrobotrys oligospora ATCC
24927] (MAD1)
MKGAIQFLGALAAVQAVSATYIDWTQPEFNSYDCGGKQCGGRPKFEPPAYSNERCTPQONTGYDEFSDAPDG
DLPKYDDFDFSGYKCQKSKLQRRSGRGSGSKCASSYVEPETYSNE IKCG.FSVDEFDI SLEYESVIEFH
YGMPDGS SCKHVSKCGTGITPVKNTQCGGAKSVKCKIHKSSQN-CKFNIHHIKFRCDKPSTTSAPVPA
TTSEPAPCTEYSCTATDTTTEPAPTEPAPTEPAPCTEYSCTATDTTTEPAPTEPAPCTEYSCTATDTTTE
PAPCTEYSCTATDTTTEPAPTEPAPTEPAPCTEYSCTATDTTTEPAPTEPAPTEPAPCTEYSCTATDTTT
EPAPTEPAPCTEYSCTATETTSEAVPTTTDEAPCTDYSCTATEAVPTTTDEAPCTEYSCTGVPTSEAVPT
TSDDVPTTTDVYIPPTDVYVPPTDIYVPPANTSIPYETPSPSETETLPPSGTDVYTTLPSVPVETGCPPV
LPOCMETWTKITQCVNSGDVKCLCPNPEYIKSVAECVEAWGVDDDEVAKALEYMOQGLCAEHIPENPAIVT
CVPTYVTLPPVTTGASTVTVSTTVVVPVTTASPEETNKPGYVPVEFTTETVIRTVTVCPVKLVTTEPSKPV
LVPGTITAPPYVPPTAPATIPATVPAEATTPPVEYAPSTLMTAYPTVPVPVNNTTPNPPTATGAASSFKA
FSTVMLAGVIGLTALIMA

>AAA91036.1 WI-1 adhesin [Blastomyces dermatitidis]. (Badl)
MPDIKSVSSILLLVSSSLVAAHPGARYPRDDKYPVNVKYSEHFHHPKCD@HL@DQ@CNGDGHKHFYDCG@
GLTHPNYNYRL@KYECDTKVHYNCELDESHLKYDAGLFKSLCTGPGKHLYDCD@PTSHVSYS@YLHDYLC
GNGHHPYDCELDSSHEDYSWPLWFKECSGHGRHFYDCK@DNDHEKYD@PL@QY@CGSHDKDPYNCD@DKF
HEKYDWELWNKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWELWNKWCKDPYNCEWNS FHEKY DWELWNKWCKDS YNCEWD
SSHEKYDWELWNKWEKDPYNCDWDS SHEKFDWGLWSHWENDYDKY PYNCEWDS SHERYDLTLWNRWCSSY
DKDPYKCD@DL@NQLCSGNGHHFYDCD@DVSYPGYDSHLWDLLCTNNPYNCE@DSSHEKYD@EL@DK@CK
DPYNCDWDSSHEKYDWDLWNKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWELWDKWCKDPYNCDWDS SHEKY DWDLWNKW
CKDPYNCEWDSSHEKYD@ELWDK@CKDPYNCE@DSSHEKYD@KLWDKWCKDFYNCE@DSSHEKYD@EL@D
KWCKDSYNCDWDKFHEKYDWELWDKWCKDSYNCDWDKFHEKY DWDLWNKWCKDS YNCDWDKFHEKY DWEL
WDKWCKDSYNCDWDKFHEKY DWE LWDKWEKDEFYNCEWDS SHEKY DWELWDKWCKDPYNCEWDS SHEKYDW
ELWDKWCKDFYNCDWDKFHEKYDWVLWNKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWE LWDKWECKDPYNCDWDKFHEKY
DWDLWNKWCKDPYNCEWDSSHEKY DWELWDKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWKLWDKWEKDEFYNCEWDS SHE
KYDWELWDKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWE LWDKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWE LWNKWCKDPYNCEWDS S
HEKYDWELWDKWCKDFYNCEWDS SHEKYDWELWDKWCKDPYNCEWDS SHEKY DWELWDKWCKDEYNCEWD
SSHEKYD@KL@NK@CKDFYNCE@DSSHEKYD@KL@NKECKDFYNCE@DSSHEKYD@EL@NK@CNKHDEHD
KHP@CPVCDPLSGANRCHPTTSCIGTGHSYYCACRAGYKSSHYSHDHKNFRLPFPGYEFLVFTPPGTECD
VLCDGYPHKPAHKLCSEVKVHNYCEP



Taphiniromycota

>AAR00228.1 INT1 [Pneumocystis carinii] no sig
MSSKTVEKHENLELDLKSGEKVAYEESERANSPLSAFFYEVNRIRRGSDREBRRDGNTGSYGLLISSYNE
BKRDLSDIKSAAFFNRRYGVNESTESLREGSGVYMRGDGMFSRTTVDSGQIFDESSSVKTSLDYDIYDGN
NVYKVIDSPLKAPTIHNVEYREYYDKNLEIKESNNEVNIFENEVSKVPERESFFLKGARKSSSGKGSERR
STLRSISLNLKNLITSIVSNNBSHANQAQIENKDEGKSLOKENEFSDPTVLKTENVLGGNESNEKRDMTK
SSFSEFYSRNLRKDIQSVEENEAIKMKEDVPKRFLEDEEKNKNKDVTVNVFKNSKNDYH&NYQTYVS
NDDQEIFNDDLKYKYNSEDVPYDDGIKNNAEKLKTNIEESSVYESDSEISQRLPSYGKLDAIDIGNFELN
DFMIRKSSNISTKEISQFKSKIFEDEALNERRINDSNTEQEEKSY IKSNDFSDKLTKADSNFEISHSDAE
KYKPDNQPLNDNKNANIYQSTVNGDSNESISLPLLGDQLLS DFNVSLDDVSDAIDKVIEVRKVEIKLENR
NVENCLAWLYYETEGKYSHASSNDVEEKDTKRERYASPKIDDIYEKNEKHPVLKFDKTKNIVINKVPQDD
SIGREPDSGLLFIRVIEIENLDLPLPEDKTLRFCCTLDNGRHY ITTPWIPFTKNAKINEEFELVANDDLE
FTLTLRLDYQPSVDHRRKDFIFSRIFSSSRBQGALSSFNPPNCCLSNNESFGRS YLSLKMFKDHAFGEPY
TTTVSEMNEWTEKAVVKGRKRQILKVKSYIIEQLKINAFYVPFVPGQAKETMPKSLSACVKDIKNAEWVS
KLHYEGFLIQHGGDELYRKRRYFRLSGLKLTSYHESSKSIRSNINLAKVKTILNDQQLSIDSERMTRAVH
TENNKQSSTLEGDNDYVLTONGFEIKFFNGEIINFYADSEDEKARWVRVLDAV IRRANOVKPWCLYVLQK
QKAMKRFPPKSALKRRRLSFLIYSN

>AAA33797.1 major surface glycoprotein [Pneumocystis carinii] no sig
?MARPVKRQAVQGAQDEIDEKHLLAFIVKDKYKEEQKCKEELEKYCKELKEADKNLENVDDKVKGLED DR
RDEKCKDVEKVEDELKDFEEELQKVLNNIKDENCEKYEEKCILLEETDYDVIKDNE IELREGEYKLKRE
KVAEELLLRALGGDAKEEAKCGKGKMNTVEPVLSRESDELMSFELDSAKTCGDLERKLGTVCEPLERELKD
NELAEKCHERLEKCGHFYGEACDDAKCERFEEQCKGKNI I YKAPESDLSPVKPRASLLRSIGLDDVYKNAE
KHGIIIGKSGVDLPRKSGTKFLODLLLLLSRDEDRRE PDEBCTKALEKEDASKY LNTELEKLEKDGNKNE
KCRB I LDVKERCTNLKLKLYLKGLSTEYDDQESDPLSWGQLPTFFIKGECAELESECFYLEKACKDNNID
KACONARAACYREGODRMLNKFFQKELKGKLGHVRFYSDPKDCRR Y VVENGHK L DY LPRELY PKELEY
GLSNDIFLQSKELSALLDDQRDFPLEBDEVELKEKEDELSSDSLLNLEKCITLKRRCEY FRVSEGFRNVE
LERRDDS LMTQDNETKALHEKEHOLYRRRKNSFSVSEALPEETES YMVFHTSQDESSLKVNIKNEKILEK
IGEE IRANKNEALVEELETTWGRHEHQLMENE PDDLERKENGNGNDHNCEALQEKENKTFEKLKLEEE L
SHLLKGSLKDDKCKEALGKRETELEKNEAFKTLYGKCEDDNTKENVCKELVDKVEBRCPTLKDE LENAKKRE
LTKMKNEYDDLERAAEKSTEAAKLLLSRPRQTVMPNAQNGSDS TLVPPPPQAPAGPPPPGSPPPPPSONG
TPGTPGGETGASGGTPGTPGTPGTPGTPGGMMKYAKLGLVKRTYVDGGVSEVEVKAFDATTIALELYLEL
KEECKALELDCGFKEDEPDTKQACENIDTLEKLEPLEIKPHHTEKITETKTETKTETKTETKTDGKADEK
TVEKTVTETKSVGGGKVTEECTMIQTTDTWVTSTSLHTSTTTSTSTVTSTVTLT SMRKEKPTKETTDSSK
ETQKEEDDEEVKPNEGMK IRVPDMIKIMLLGVIVMGMM

>sp|Q9P6S0.3|GSF2_SCHPO RecName: Full=Galactose-specific cell agglutination
protein gsf2; AltName: Full=Galactose-specific flocculin; AltName: Full=Pombe
flocculin 1; Flags: Precursor
MSVRRFLSTSARALLFTAALLPSLTSGLPSGNVRILOKGMEPEDYLSSASONEVPHDISLPKTELADPNE
LVDDMPTLLGRDAAVDPSMEFTSTFTVKNGNDANYITASPVSNDASMTAISTFTSGKEASYAIQASPSTEL
PDSTTTSGSQVSNAVEASSTFVADTTSTSCNPATVLIVTITSGSTSTSCPPPTTILIVIVPTTTTTTTVGY
PGSVTTTLTGTPS-VI DTVEVPTTTNYGYTTITTGYTGSTTLTTTVPHSG-GPTTVYVETPYPTTV
TTTTTVGYPGSVTTTLTGAPS-VI DTVEVPTTTNYGYTTVTTGYTGSTTLTTTVPHSG-GPTTVYV
ETPYPTTVTTTTTVGYPGSVTTTLTGAPS-VI DTVEVPTTTNYGYTTVTTGYTGSTTLTTTVPHSG.
IGPTTVYVETPYPTTVTTTTTVGYPGSVTTTLTGAPS-VI DTVEIPTTTNYGYTTITTGYTGSTTLTT
TVPHSG-GPTTVYVETPYPTTVTTTTTVGYPGSVTTTLTGAPS-VI DTVEVPTTTNYGYTTITTGY
TGSTTLTTTVPHSG-GPTTVYVETPYPTTVTTTTTVGYPGSVTTTLTGAPS-VI DTVEVPTTTNYG
YTTVTTGYTGSTTLTTTVPHSG-GPTTVYVETPYPTTVTTTTTVGYSGSVTTTLTGSGSNS IVTETVD
VPTTTSVNYGYTTITTGWTGSTTLTSIVTHSGSETGPTTVYIETPSVSATTTTTTIGYSGSLTTTLTGSS
GPVVTNTVETI PYG-YI IPTTIVTGTVTTVITTGYTGTETSTVTVIPTGTTGTTTVVIQTPTTVTATETD
IVIVITGYTGTETSTVIVIPTGTSTGTTTVVIQTPTTVTATETDIVIVTITGYTGTETSTVTVTPTGTSTG
TTTVVIQTPTTVTATETDIVTVITGYTGTETSTVIVTPTGTSTGTTTVVIQTPTTVTATETDIVTVTITGY
TGTETSTVIVTPTGTSTGTTTVVIQTPTTVTATETDIVIVITGYTGTETSTVIVTPTGTSTGTTTVVIQT
PTTVTATETDIVIVTTGYTGTETSTVIVTPTGTSTGTTTVVIQTPTTVTATETDIVIVTTGYTGTETSTV
TVITPTGTATGTTTVVINTPTTTGSEVLPTTGATGTAGTETQLTTATEVQPTTGATGTAGTETQVTTGTET



QATTATETQATTATEVQTTTGATGTAGTETQATTATEVQPTTGATGTAGTETQVTTATEVQPTTGATGTA
GTETQVTTGTETQATTATETQATTATEVQTTTGATGTAGTETQATTATEVQPTTGATGTAGTETQVTTAT
EVQOPTTGATGTAGTETQVTTGTETQATTATETQATTATEVQTTTGATGTAGTETQVTTATEVQPTTAVTE
TSSSGYYTTIVSSTVVSTVVPGSTVYPVTHVTTTTGVSGESSAFTYTTSSTQYEPSTVVTTSYYTTSVYT
SAPATETVSSTEAPESSTVTSNPIYQGSGTSTWSTVROWNGSAT YNEE Y Y TTGGFTGGNNENVEGLYP S5
AGANKPIAYLTFVSLFVYIVTLI

>CAC19750.2 cell agglutination protein Mam3 [Schizosaccharomyces pombe]
MSIALAFFILVLLGFSWASPSALDDTFNMBRSVGLISSSNLESCQSSPLEVGNIYNSESASEILSTLDAK
YITIIGVIGSSNSS8IQDLIDSVGNSNNAASSNPTSTVTEYVDRVQTVTEYVTLSCGQAFTSTVDISSSTS
SSVINSPTGTAVSSQISTLSMSPSSTPVFSPSASVSSKVASSVSYVSSEPSDSSSSTNTVILTTSVNSPA
VSSSETLTSVSITSTESAYTSSSVDIAASTTASSTLPVSTSEATVSFSTDIPATPSTLSSPASSSSSYLV
ETSSTLTDSVETTVTATSDSSVITYTLINSVTSSSETTNLPSSSSSLVTIGESSFPSSLLSLLTQSFSTV
RSTSSSSTDQLTSASPISSSVISPSVSSPTSSILTNSGSIKSGDHQIVTTSEVQTTTHGSQVETLTYVTT
LTETILTTTYDSHTFLTTITPSPSNSISYTNNEFIPSSSIKSSIVYSVTPTSAENEESSEAFSTSSSLVV
IPPVNSSLVTSSTSFTKFSSLSSSQLSTE!ASSSLSLTNAKSSLSTPSTTIES-VSLQTSSSLI
ISSPIISSSLTATSTSTPALTHSITPSNTSYTSSLIPSSSTDYSSSLITVCSNMESEISSTSLASLISTL
TSQQISSNRSSEFVGQTTTEYTTSGSVGFTTTLATQSGSVPGTVLVDVPTPSWITETVTSGSVGFTTTIA
TPIGTTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSIGFTTTIATPIGSTAGTVLVDVPTPSWVTETVTSGSVGETTT
IATPIGSTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSVGETTTIATPVGTTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSVGET
TTIATPVGTTAGTVVVDVPTPSWVTETVTSGSVGFTTTIATPIGSTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSVG
FTTTIATPVGTTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSVGFTTTIATPIGTTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGS
VGFTTTIATPVGTTAGTVLVDIPTPSWVTETVTSGSVGFTTTIATPIGTTAGTVLVDIPQQHATTTTTTT
FDGFSGYTSSYTGSITETIVIGTPHHSVVDVS

>NP 596007.1 gcell surface agglutination protein Map4 [Schizosaccharomyces
pombe]
MNSYAILLSLFFSFERLLTLANANSLYSPFNNSSFVDSDTSFSDLSRNGLLSLLDSNEESASVQTIAISQ
TDNAASCIPSASLLSSSVVLYSAKETVTVSSYWSLVSTSVIGTVYVPYTSSVACFPYATSDAPNPIPRGD
SATSTSIAPTYSASDSSATTITSSSPSTSIIGTGSTDISVSSTLTYHTPIASPTTSSNSDNEYTVDVITS
SSLSSFVITNVDSTTTSVINYIGASTLESSSLTNTVSPTESTFYETKSSTSSVPTQTIDSSSFTSSTPVS
LTSSSTSSSGSSQDSTTIDSTPSTIATSTLOPTTSSPITTSAPSLSSALPTTYPSSLSTEVEVEYFTKTI
TDTSSIVTYSTGVETLYETETITSSEISSIIYNESTPISGSSFPDGFKPINPTSFPSLTSSTREIPSTTL
PTSSKMITTTTPSVSNNEQSSFLIISTFTSSYEHSEPFKVSSVPLTSNNESSISHSSASSLPITPSSYLS
NTTLHSSVQSSQSSQFTVSVPSSTQSYSTSSNEBTPITISTSLSSFPTTIVSSSFQYSSLSSNVTTNAQ
SSSLSSSNESALTHISSSIVSSGSSSALSSSTIVSS INB§SSVFISSVSSSLQYSSSYVTETTTSGSVGE
TTTIATPVGSTAGTVVVDIPTPSWVTIETVTSGSVGFTTTIATPVGSTAGIVLVDIPTPSWVTETVTSGSV
EFTTTIATPVGTTAGTVVVDIPTPSWVTETVTSGSVGFTTTIATPIGTTAGIVLVDIPTPSWVTETVTSG
SVGFTTTIATPVGTTAGTVLIDVPTPTASSSPFPSENTQETNENSFRIQVINDDIYPSYVHLDSNNYAIA
AARGDSDGENVFIYDSDIRRIVSEEGVKPIYRLDODDTEGY SFEIYKDNDGQLQFKYPLNDALY PMELLT
LTDGRIGITTNEELYKPYYLNNVENERAANVVLRALEY



Basidiomycete:

>XP 012046965.1 hypothetical protein CNAG 00795 [Cryptococcus neoformans var.
grubii H99] (Cfll)
MLVSNIFALLGLASYAHANGISLAMGTRINVGVSTSITAKASVSERNSCSSPGDFFTQLLDNPLCSSPHT
RTTPSSDLTCPEFNWFMHKTAKCCIPQTEVAPCDCGE GYTFNEKT.CVKNAGSCSGHQWWHQRS SSCCDN
SWHTSPPKGSCPSGITCPTNWFWHKTLKKCKPLHPRAPEPDCDNWDSHKQCCGSGGSSPSQTASKGKGKR
TLQAR@TLYPQTELDRMYCPGSLHACTVNSGSGGEWAYECVDFATELESCGGCSSTGEGQDCTQI PNA
FSVGCELGSCAVYSCKSGFRLNGTECIAV

> AJ938050 1233 bp mRNA linear PLN 24-0CT-2005 Filobasidiella
neoformans mRNA for deacetylase (MP84 gene)

MYGHLSLSTLSLLAVVAAAPFHESWLQPRDS DVSQLF.GAPDPKAS DYLSYYPS PGSTP-T IPQAWLDKLATVQ
LP-VATANDGRPTYPNNENDGDSEICSFTDQCYVE DDLYSPPGEKVWALSFDDGPTDVS PALYDYLAQN-S SA
THFMIGGNIITSPQSVLIATEAGGHLAVHTWSHPYMTTLTNEQVVAELGWTMQALSDLNGGRIPLYWRPPYGDVDNR
VRAIAKGVFGLVTVLWDS DTNDWAISDQPDQYSVASVEAYFDTLVTG-QGLLLLEHELD-VEVFETEYPKAVA
NGWSVKNVADAFSMKWYLNSGKGNDDVVTTMSVAGTLTTAKPTHTSTSVASATATSSASVTDSAGVSIASAASSQES
SSWPIANSLEVIACGLALAAIMV
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