
Viruses 2017, 9, 51; doi: 10.3390/v9030051    S1of S5 

 

Supplementary Materials: Schrödinger’s Cheshire 
Cat: Are Haploid Emiliania huxleyi Cells Resistant to 
Viral Infection or Not? 

Gideon J. Mordecai, Frederic Verret, Andrea Highfield and Declan C. Schroeder 

Table  S1. Unique  EhV‐86  CDSs  expression  data. As  detected  by  (A)  RCC1217  (this  study),  (B) 

CCMP1516+ Ehv‐86 3.5 h p.i (this study), (C) EhV‐86 microarray 1, 2, 4 and 33 h p.i. (Wilson et al 2005 

and Allen et al 2007) and  (D) no study. CDS  (bold) show expression detected by  the EhV‐86 EST 

library 24 h p.i. (Kegel et al 2010). CDS (underlined) are those with a predicted functional protein. 

CDS (italised) are those involved in the sphingolipid pathway identified by Wilson et al. 2005. 
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Table S2 Presence of NCLDV Core genes in the EhV‐86 genome and in the transcriptome of the virus 

infecting RCC1217.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

* Amplified by RT‐PCR 

Function  EhV‐86 CDS  RCC1217 

Vaccinia Virus D5‐type ATPase    ehv459  + 

DNA Polymerase  ehv030  + 

Vaccinia Virus A32‐Type ATPase  ehv072  + 

Vaccinia Virus A18‐Type Helicase  ehv104   

Capsid Protein  ehv085  + * 

Thiol‐oxidoreductase  ehv128  + 

Vaccinia Virus D6R‐Type Helicase    ehv141  + 

Ser/Thr Protein Kinase  ehv141  + 

VLTF2‐Like Transcription Factor  ehv438  + 

TFII‐Like Transcription Factor  ehv105   

MuT‐Like NTP Pyrophosphohydrolase  ehv398  + 

Proliferating Cell Nuclear Antigen  ehv020  + 

Ribonucleotide Reductase, Large Subunit  ehv428  + 

Ribonucleotide Reductase, Small Subunit  ehv026  + 

Thymidylate Kinase  ehv431  + 

dUTPase  ehv397  + 

A494R‐Like Uncharacterised Protein  ehv403  + 

Capping Enzyme  ehv453  + 

ATP‐Dependent Ligase  ehv158  + 

RNA Polymerase, Subunit 1  ehv064  + 

RNA Polymerase, Subunit 2  ehv434  + 

Thioredoxin/ Glutaredoxin  ehv465  + 

BIR Domain  ehv166  + 

Topoisomerase II  ehv166  + 

RNA Polymerase, Subunit 10  ehv167   
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Table S3. Haploid unique transcripts containing conserved protein domain homologues identified 

through BLASTx (20.8.12). 

CDS  Conserved Domain  Function / comments 

ehv088  ERG3  Sterol desaturase (lipid metabolism) 

ehv131  Crystall  Beta/gamma crystalline, a universal motif for calcium binding 

ehv432  AdoMEt_MTases superfamily  Methyltransferase encoding domain 
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Figure  S1. CCMP1516  tiling  array.  Shows  expression  of  (A)  Serine  Palmitoyl  Transferase  (SPT): 

scaffold_7:  1,016,211‐1,020,940  bp;  and  (B)  Ceramide  glycosyltransferase  (UCGC):  scaffold_40: 

503,190‐505,637 bp highlighting gene position  (boxed) with  the 5’  to 3’ direction shown by arrows 

annotated below. The 50 bp probes (data points) span the whole EhV‐86 genome (x axis), the height 

of the fluorescence signal (y axis) illustrates the relative expression of each probe. The TA shows the 

expression  of  viral  transcripts when  i)  RCC1217  (1N)  is  labeled with Cy3  on  chip  57288502;  ii) 

RCC1216 (2N) is labeled with Cy5 on chip 57488502; iii) CCMP1516 infected with EhV‐86 3.5 hours 

p.i. is labeled with Cy3 or Cy5 on chips 57501502 or 5819802, respectively; iv) CCMP1516 (uninfected) 

or 30 min p.i. labeled with either Cy dyes on various chips. 
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Figure  S2. Multiple  sequence  alignment  of  PCR‐amplified  GPA  sequence  from  RCC1217  (1N) 

compared to previously sequenced GPA amplicons. Previous amplicons are: RCC1217 (Von Dassow 

et al 2009) and CCMP1516 (Schroeder et al 2005). Dots represent identical nucleotides compared to 

the top sequence, letters represent nucleotide substitutions and dashes represent insertion/deletion 

 

 

Figure S3. Pairwise nucleotide sequence alignment of fragments of the amplified RT‐PCR products 

of the dynein heavy chain (DHC) (A,B) inner arm (DHC1b) and (C,D) outer arm (DHCb) genes. Dots 

represent positions where  the same nucleotides are present as  in  the  top sequence. The sequences 

amplified from RCC1217 (A,C) are aligned with previously obtained sequences from strain RCC1217 

(B,D) (Von Dassow et al. 2009). 
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