Figure S2A. Multiple sequence alighnments of putative decorsin Hman_DV1 genes derived from the genome data of H.

manillensis provided by Guan et al. (2020), Zheng et al. (2023) and Liu et al. (2023), respectively. The exons are labeled
in green and the introns are labeled in red. Start and stop codons are marked in bold, the cysteine codons are marked

in bold and yellow and the KGD motif encoding codons are marked in cyan and bold

* 20 * 40 * 60 * 80 *
Guan_DV1 ATGTTAGTTCTGATAATTTGTCTTCTACTGTCETTTTCATTGGACGTCGATGCAAATAGTTCAAAGAGTGAGTTAATACGATIACATTT TGN 90
bAS I o) s TG TTAGTTCTGATAATTTGTCTTCTACTGTCIT TTTCATTGGACGTCGATGCAAATAGTTCAAAGAGTGAGTTAATACGATHCATTTTC NEEECN]
Liu_DV1 ATGTTAGTTCTGATAATTTGTCTTCTACTGTCETTTTCATTGGACGTCGATGCAAATAGT TCAAAGAGTGAGTTAATACGATHCATTT TGN
ATGTTAGTTCTGATAATTTGTCTTCTACTGTCCTTTTCATTGGACGTCGATGCAAATA
100 * 120 * 140 * 160 * 180
Guan_DV1 180
Zheng DV1 180
Liu_DV1 180
* 200 * 220 * 240 * 260 *
Guan_DV1 270
Zheng_ DV1 270
Liu DV1 270
280 * 300 * 320 * 340 * 360
Guan_DV1 360
Zheng DV1 360
Liu_DV1 360
AT ASCATTARTATTCARTGTAGGATCACAGCCATGTGIATTAGTGGATAGTGACGAATTTGGATTACCAGTCCCTCCTTGTATTTGTG
* 380 * 400 * 420 * 440 *
Guan_DV1 450
Zheng_ DV1 450
Liu DV1 450
460 * 480 * 500 * 520 * 540
Guan DV1 : : 540
A I\ APl T T2 TG TIAAA TTGTGAAGCTGATAAATAGT TTAGAAAATACTATGAAGCCATGCCATTATTTATGAAGGATAAGGAGTGTGCACAAGACGA NIV
Liu DV1  : TTATGT'AATTGTGAAGCTGATAAATAGTTTAGAAAATACTATGAAGCCATGCCATTATTTATGAAGGATAAGGAGTGTGCACAAGACG‘ : 540
GATAAGGAGTGTGCACAAGACGA
* 560 * 580 * 600 * 620 *
Guan_DV1 ATATTGTCAAATTGCTAAAGGAGACGATATCAACTATTGTTTAAAAAGTABGTTCCGAGTAAATTACGAAATAAAGAATAATCTCATCAT 630
bAoA P T2\ TTGTCAAATTGCTAAAGGAGACGATATCAACTATTGTTTAAAAAGTANGT TCCGAGTAAATTACGARAATAAAGAATAATCTCATCAT 630
Liu DV1 ‘TATTGTCAAATTGCTAAAGGAGACGATATCAACTATTGTTTAAAAAGTAIGTTCCGAGTAAATTACGAAATAAAGAATAATCTCATCAT 630
ATATTGTCAAATTGCTAAAGGAGACGATATCAACTATTGTTTAAAAA
640 * 660 * 680 * 700 * 720
Guan_DV1 720
Zheng_DV1 720
Liu_DV1 720
* 740 * 760 * 780 * 800 *
Guan_DV1 781
Zheng DV1 : : 810
Liu_DVl HRATATCTATTTTTGTTATTATTATTATTATT] : 775
820 * 840 * 860 * 880 * 900
(SN R o)A NN T T C A GGATAAGCGATGCAGCCATAAGGAAGACTGCAAGAAAGTTGGGGACAAATTACAATGTGTTGAAAGTGAGTTTCTCTTAGTTGCA TR VAR
bASTS IS0\ APl T T C AGGATAAGCGATGCAGCCATAAGGAAGACTGCAAGAAAGT TGGGGACAAATTACAATGTGTTGAAAGTGAGT TTCTCTTAGT TGCAT EEEI]
IRAVEDo\4 RENEIN T T C A GGATAAGCGATGCAGCCATAAGGAAGACTGCAAGAAAGT TGGGGACAAATTACAATGTGTTGAAAGTGAGT TTCTCTTAGT TGCATIEEIY]
GATAAGCGATGCAGCCATAAGGAAGACTGCAAGAAAGTTGGGGACAAATTACAATGTGTTGAAA
* 920 * 940 * 960 * 980 *
(e EN U AN T TG T TGCTACCATGATTTTAAAACATTATATGATTGTATGEACACAAGGATCACT CGATAATTGCATTGAGCTTTGTAATTACTCCTGTA IS
AT IR\ APl T TG TTGCTACCATGATTTTAAAACATTATATGAT TGTATGIACACAAGGATCACTCGATAAT TGCATTGAGCTTTGTAAT TACTCCTGTANSEECEN]
IR IS o\ N T TG T TGCTACCATGATTTTAAAACATTATATGAT TGTATGEACACAAGGATCACTCGATAAT TGCATTGAGCTTTGTAAT TACT CCTGTANENCLY
1000 * 1020 * 1040 * 1060 * 1080
(e EN U )\ A NI C T TGATCAATCATCGGATGTGAGTGATCTCAACTCAAAGAAAGTTTAAACAAAGCTCAGACATGTCTCTTCACAATGATATAGGCT T TN
PANSS R o\ AR C T TGATCAATCATCGGATGTGAGTGATCTCAACTCAAAGAAAGTTTAAACAAAGCTCAGACATGTCTCTTCACAATGATATAGGCT TN
SRR o\ RN T TGATCAATCATCGGATGTGAGTGATCTCAACTCAAAGAAAGTTTAAACAAAGCTCAGACATGTCTCTTCACAATGATATAGGCT TT NN
* 1100 * 1120 * 1140 * 1160 *
(eREY U )\ AN~ T2\ T T TTGCCATAGGATAACAATTTTGTTTAATGAGTGAT TTGTAGAAATTCTTATAGATGAT TTAAGATGCATTAGGAGCACGT T T THEINNE]
AT IR o) s RPN, T TT T TGCCATAGGATAACAATTTTGT TTAATGAGTGATT TGTAGAAATTCTTATAGATGATT TAAGATGCAT TAGGAGCACGTTT TN

Liu DV1 HEOAN\TATTTTGCCATAGGATAACAATTTTGTTTAATGAGTGATTTGTAGAAATTCTTATAGATGATTTAAGATGCATTAGGAGCACGT TT TN ies)
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1180 * 1200 * 1220 * 1240 * 1260
TCAGAAAAGTGCTAAACAAAGCCACAAAGATTTTAAGATATAACATCAATAATAAAATATTGCAGCAGGTTTCGGTTCCETTTCTCAGCA
TCAGAAAAGTGCTAAACAAAGCCACAAAGATTTTAAGATATAACATCAATAATAAAATATTGCAGCAGGTTTCGGTTCCETTTCTCAGCA

TCAGAAAAGTGCTAAACAAAGCCACAAAGATTTTAAGATATAACATCAATAATAAAATATTGCAGCAGGTTTCGGTTCC@TTTCTCAGCA

* 1280 * 1300 * 1320 * 1340 *
TGTTTAAGCTGCAGCCCTTTGATTTCATTAAAATTTTGCTACTAACTAATTTTTAACCAAAATTAAATAAA

AATGCATGTTTAAGCTGCAGCCCTTTGATTTCATTAAAATTTTGCTACTAACTAATTTTTAACCAAAATTAAATAAAIRGTCTATTTGAAA

AATGCTTGTTTAAGCTGCAGCCCTTTGATTTCATTAAAATTTTGCTACTAACTAATTTTTAACCAAAATTAAATAAAIGTCTATTTGAAA

1360 * 1380 * 1400 * 1420 * 1440
ATATGTTAACTCAGCATTTATAAATGTTACTTACTAAATGTAGCTGAATTCTTT]

GCTTCARGATTTATGAAAGATCC GCTATGGIAATATGTTAACTCAGCATTTATAAATGTTACTTACTAAATGTAGCTGAATTCTTT]
GCTTCAIGATTTATGAAAGATCC‘ ‘GCTATGG'ATATGTTAACTCAGCATTTATAAATGTTACTTACTAAATGTAGCTGAATTCTTT

* 1460 * 1480 * 1500 * 1520 *
TCCATTATATGTTGTGTTAATTGGCTGTTGCTTTTTATCACGTTTTTTTTTHERAATTTTAAAAATAATTTTTTAATAAATTCTTTACGA
TCCATTATATGTTGTGTTAATTGGCTGTTGCTTTTTATCACGTTTTTTTTTHMNAATTTTAAAAATAATTTTTTAATAAATTCTTTACGA
TCCATTATATGTTGTGTTAATTGGCTGTTGCTTTTTATCACGTTTTTTTTTg@AATTTTAAAAATAATTTTTTAATAAATTCTTTACGA

1540 * 1560 * 1580 * 1600 * 1620

* 1640 * 1660 * 1680 * 1700 *
NTATGATTTTATTTATCCTGARRTGCTAAAATATATCTARRATATATATAAAGATACACTTGTTGTTTATGGACGAAAAGAAGAAATTTCAA
MTATGATTTTATTTATCCTGAGTGCTAAAATATATCT. TATATATAAAGATACACTTGTTGTTTATGGACGAAAAGAAGAAATTTCAA
BTATGATTTTATTTATCCTGAGTGCTAAAATATATCT. TATATATAAAGATACACTTGTTGTTTATGGACGAAAAGAAGAAATTTCAA

1720 * 1740 * 1760 * 1780 * 1800
CGAATTATACATGAATGTACAAAAGTGACATTAACGTTGATATTAATATTAAATACAGAACCGAAGCTTTGTTCAAAAGTGAAGAAAGAT]
CGAATTATACATGAATGTACAAAAGTGACATTAACGTTGATATTAATATTAAATACAGAACCGAAGCTTTGTTCAAAAGTGAAGAAAGAT]
CGAATTATACATGAATGTACAAAAGTGACATTAACGTTGATATTAATATTAAATACAGAACCGAAGCTTTGTTCAAAAGTGAAGAAAGAT]

AACCGAAGCTTTGTTCAAAAGTGAAGAAAGAT

* 1820 * 1840 * 1860 * 1880 *
GAATTTGGAATACCGATTCGTCCCTGTGCTTGTCAATGGGTTAGTATIGATCAATTACTGGTAATTTATCTACTCACTAAAAAACGAGCT]
GAATTTGGAATACCGATTCGTCCCTGTGCTTGTCAATGGGTTAGTATE@GATCAATTACTGGTAATTTATCTACTCACTAAAAAACGAGCT]
GAATTTGGAATACCGATTCGTCCCTGTGCTTGTCAATGGGTTAGTATE@GATCAATTACTGGTAATTTATCTACTCACTAAAAAACGAGCT]
GAATTTGGAATACCGATTCGTCCCTGTGCTTGTCAATG

1900 * 1920 * 1940 * 1960 * 1980
TGTATGTAATTTCTCAATTACTCATGACATTTATGTCACTGTAAAGTTTTAATTAATTAAAATGAGGCGCTTCATTCTTTATACGCTCAT]
TGTATGTAATTTCTCAATTACTCATGACATTTATGTCACTGTAAAGTTTTAATTAATTAAAATGAGGCGCTTCATTCTTTATACGCTCAT]
TGTATGTAATTTCTCAATTACTCATGACATTTATGTCACTGTAAAGTTTTAATTAATTAAAATGAGGCGCTTCATTCTTTATACGCTCAT]

* 2000 * 2020 * 2040 * 2060 *

2080 * 2100 * 2120 * 2140 * 2160
7|

GAAAACATAGTGGTGARTTCGTACCATTATTTATCAAGGGTGTRGAGTGTGAAGAGCACGAGTATTGTAAT]
AGAAAACATGGTGGTGAITTCGTACCATTATTTATCAAGGGTGT

* 2180 * 2200 * 2220 * 2240 *

ATTACTaAAGGATACTCCATCGGCACTTGTGAACIAT]

2260 * 2280 * 2300 * 2320 * 2340

ATAATAAG] TEAATATTTINAATTANTAGA
‘TAATAAGTATAATAAATAT"TAAATATTTIAATT‘

* 2360 * 2380 * 2400 * 2420 *
TAAGTTAAATTTAAATETCAGATTAAACTGGTTAACATT®AAAGA]
ABECAGAANTAAGTTAAATTTAAATINTCAGATTAAACTGGTTAACATT

RffGAG"CTAAGTTAAATTTAAAT'TCAGATTAAACTGGTTAACATT
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2440 * 2460 * 2480 * 2500 * 2520

GGGTER ]
(elelehy .
clelehy E

GGGTaAcCCGGCTGaAGATTCTCCAGTGTGCETATGTAAA

* 2540 * 2560 * 2580 * 2600 *
A A C€CATAATTATGAGGAGAAAATGTAGGAATGTCATTTGEYATTTCAGGATAAGCGATGCGACCGTAATCAATACTGTAGGAACGTTGATG)
GATAATTATGAGGAGAAAATGTAGGAATGTCATTTGEETTTCAGGATAAGCGATGCGACCGTAATCAATACTGTAGGAACGTTGATG

GATAATTATGAGGAGAAAATGTAGGAATGTCATTTGEETTTCAGGATAAGCGATGCGACCGTAATCAATACTGTAGGAACGTTGATG

2620 * 2640 * 2660 * 2680 * 2700
GCAAGTTGGAATGTGATGAAAGTGAGTTTCTCTTACCTGTTTTTTTT]
GCAAGTTGGAATGTGATGAAAGTGAGTTTCTCTTACCTGTTTTTTTT]
GCAAGTTGGAATGTGATGAAAGTGAGTTTCTCTTACCTGTTTTTTTT]

GCAAGTTGGAATGTGATGAAA

* 2720 * 2740 * 2760 * 2780 *
IAAAAAINAINET CT(EINe TG TAATAT TCLVNINNNWNATAA TAATAATITAAATATATAR

e A
e A

TAATAATAATATAAATATATARTATGT]

2800 * 2820 * 2840 * 2860 * 2880
CTAATGCTCTAATATTTTATGTAAEA!

R

* 2900 * 2920 * 2940 * 2960 *
SNSRIV C A A A TGACEE AT T TTTGCCAGCTI@TGCC
ATTGCTCTTEGGTTACT] CAAATGAG R
ATTGCTCTTEGGTTACT]

2980 * 3000 * 3020 * 3040 * 3060
GTTAATCCGCTGTTAAGTATTATMABGTTATTATTAAATACAGAACCGAAGAGT TGCGAAANTATGGAGAAGGACAAACTAGGTCGACCT
GTTAATCCGCTGTTAAGTATTAT] RTGTTATTATTAAATACAGAACCGAAGAGTTGCG‘“ TATGGAGAAGGACAAACTAGGTCGACCT]
GTTAATCCGCTGTTAAGTATTAT] GTTATTATTAAATACAGAACCGAAGAGTTGCGAAARTATGGAGAAGGACAAACTAGGTCGACCT]

AACCGAAGAGTTGCGAAAATATGGAGAAGGACAAACTAGGTCGACCT

* 3080 * 3100 * 3120 * 3140 *

aTTGGGCCTTGCGTTTGTGGAACT]

3160 * 3180 * 3200 * 3220 * 3240
ATTTATTATAGAIWATTTTAAACATTGTAAAGTTTH

R

* 3260 * 3280 * 3300 * 3320 *

3340 * 3360 * 3380 * 3400 * 3420
A T®GATTTTTANWTAATTCTTTGATTGTEC@CAGAGTACAATCCGTGCEA
AAGATTTAGEGATTAATINTTCAC] TAATTCTTTGATTGTRCACAGAGTACAATCCGTGC R CAAGGGTCA
AAGATTTAG GATTAATITTC C| TAATTCTTTGATTGTRCACAGAGTACAATCCGTGC] E—CAAGGGTC‘

* 3440 * 3460 * 3480 * 3500 *

ATGTGGTGTTAGTAACTATTACTGACAAACATTCTTCAGTATTTCCAAC]
ATGTGGTGTTAGTAACTATTACTGACAAACATTCTTCAGTATTTCCAAC]
AGAAGAAATGTTCATGTGGT]

3520 * 3540 * 3560 * 3580 * 3600
TAAAIRMATAACATTAAATAAAGTTTGTCATTTGTTACATATCTAGAAAAAGTCTTGCAGCAAAGGGAAGAAATGCIRATATTGATTGACGGCG
T. TAACATTAAATAAAGTTTGTCATTTGTTACATATCTAGAAAAAGTCTTGCAGCAAAGGGAAGAAATGCETATTGATTGACGGCG
T. TAACATTAAATAAAGTTTGTCATTTGTTACATATCTAGAAAAAGTCTTGCAGCAAAGGGAAGAAATGCETATTGATTGACGGCG

AAAAAGTCTTGCAGCAAAGGGAAGAAATGCTATTGATTGACGGCG

* 3620
AAGCAAATTGCAGAAGGTTGTAA 3553
AAGCAAATTGCABAAGGTTGTAANEENCIWA
AVNCCINNEIWVA : 3554

AAGCAAATTGCA
AAGCAAATTGCAtAAGGTTGTAA
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Figure S2B. Multiple sequence alignments of putative decorsin Hman_DV1 proteins derived from the genome data of
H. manillesis provided by Guan et al. (2020), Zheng et al. (2023) and Liu et al. (2023), respectively. The cysteine
residues are marked in bold and yellow and the KGD motif is marked in cyan and bold. The signal peptide is
underlined.

* 20 * 40 * 60 * 80 *
Guan_DV1 MLVLIICLLLSFSLDVDANRSQPCERLVDSDEFGLPVPPCICAWDKECAQDEYCQIAKGDDINYCLKRNCAGDKTDAPMCICGDKRCSHKE] 90
Zheng_ DV1 MLVLIICLLLSFSLDVDANRSQPCELVDSDEFGLPVPPCICAWDKECAQDEYCQIAKGDDINYCLKRNCAGDKTDAPMCICGDKRCSHKE] 90
Liu_DV1 MLVLIICLLLSFSLDVDANRSQPCELVDSDEFGLPVPPCICAWDKECAQDEYCQIAKGDDINYCLKRNCAGDKTDAPMCICGDKRCSHKE] 90
MLVLIICLLLSFSLDVDANRSQPCgLVDSDEFGLPVPPCICAWDKECAQDEYCQIAKGDDINYCLKRNCAGDKTDAPMCICGDKRCSHKE
100 * 120 * 140 * 160 * 180
(SO SR AR D CKKVGDKLQCVEKPKLCSKVKKDEFGIPIRPCACQWGVECEEHEYCNITIR#GYSIGTCERLY CAGIRPANYDS PVCICKDKRCDRNQY CRNVSEE.EEY]
VA sTShole EDAYA RN CK KVGDKLQCVEKPKLCSKVKKDEFGIPIRPCACQWGVECEEHEYCNITRGYSIGTCEGLYCAGNPAEDSPVCLCKDKRCDRNQY CRNVEEEEREY]
Liu DV1 HID CKKVGDKLQCVEKPKLCSKVKKDEFGIPIRPCACQWGVECEEHEYCNITRGYSIGTCERLYCAGNPAEDS PVCLCKDKRCDRNQY CRN VSRl
DCKKVGDKLQCVEKPKLCSKVKKDEFGIPIRPCACQWGVECEEHEYCNITkKGYSIGTCErLYCAGNPAeDSPVC6CKDKRCDRNQYCRNV
* 200 * 220 * 240 * 260 *
Guan_ DV1 IVEKKCIBCGKKSCSKGKKCILIDGEA 270
Zheng DV1 : EKKCECGKKSCSKGKKCVLIDGEA 270
Liu DV1 : TDNCLPKYNPC EKKCECGKKSCSKGKKCVLIDGEA 270
DGKLECDEKPKSCENMEKDKLGRP6GPCVCGTgRVCERHEYCDITLKkDaT1NCLPKYNPCeQGSfVEKKCsCGKKSCSKGKKC6LIDGEA
Guan_ DV1 : INGTIE- : 275
Zheng DV1 : G- : 275
Liu DV1 N C R T EE A

NCiRL



