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27 Supplementary Table S1. Synthetic 5-UTR sequences for gene expression.

Predicted
Gene 5-UTR sequence (5’-3") expression level?
(a.u)
crtE gcggataacaattaaggaggtaaac 2,630,169.02
crtB gcggataacaattaaggaggtgatc 2,941,466.04
crtl gcggataacaattaaggaggccctc 3,110,669.92
dxsEC gcggataacaattaaggaggttgat 10,353,587.83
dxsVPHG gcggataacaattaaggagggagaa 3,110,669.02
isp AEC gcggataacaattaaggaggaaaat 1,236,139.37
isp AVPHG gcggataacaattaaggagaaatat 3,110,669.92
RAM1 gataacaatttaaggaggaaatact 733,702.64
28

aArbitrary unit of the expression [1].
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Supplementary Table S2. Oligonucleotides used in this study.

Name Sequence (5-3’)
pACYC_F ccatgaattggatatcggccccaccgcetgagceaataacta
pACYC_R cattatacgagccgatgattaattgtcaaggcecgcaagcettgtegacctge
Tac ctE F gcaggtcgacaagcttgeggecttgacaattaatcatcggcetegtataatgtgtgoaattgtgageggataacaatta
aggaggtaaacatggtatctggctcaaaggcetg
crtE_R cggatggaggagccacacccttacgcaattttcatcaccgg
crtB_F gggtgtggctectccatccgatgtcccaaccecccttg
Tac crtB F gggtgtgectcctccatecgttgacaattaatcatcggcetegtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaagg
aggtgatcatgtcccaaccccccttg
crtB_R gggctacgacgacggcaccgttacaccgggcgcetgecaca
crtl_F cggtgecgtegtegtageccatgaaaaaaacggttgtgateg
Tac crtl F cggtgecgtegtegtageccttgacaattaatcateggetegtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaagg
aggccctcatgaaaaaaacggttgtgateg
crtl R ggccgatatccaattcatgggcggcgaaacccegecgaageggggtttgeggegttactgcaggtettcgatceate
ttgacaattaatcatcggctcgtataatg
crtEBL_F gcaggtcgacaagcttgeggec
crtEBI_R ggccgatatccaattcatgggc
dxsE F ctgcgaaatcgegtggctacttgacaattaatcatcggcetcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaag
gaggttgatatgagttttgatattgccaaataccc
dxsE_R ggccgcaagcttgtcgacctgettatgecagecaggecttgat
dxsV F ctgcgaaatcgegtggctacttgacaattaatcatcggcetcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaag
gagggagaaatgactcttgatatttcaaagtacccaacac
dxsV_R ggccgcaagcttgtcgacctgcettacttcgecagataategtt
iSpAE,_F gcccatgaattggatateggecttgacaattaatcatcggcetegtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaa
B ggaggaaaatatggactttccgeagceaactceg
ispAE_R gtagccacgcgatttcgeagactagtttatttattacgcetggatgatgtagtecg
iSpAV_F gcccatgaattggatateggecttgacaattaatcatcggcetegtataatgtgtggaattgtgageggataacaattaa
B ggagaaatatatgcaacagacattgacttctttcc
ispAV_R gtagccacgcgatttcgeagttaatttttgegetegatgacatate
PFT his F ttgacaattaatcatcggctcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaatttaaggaggaaatactatgegeca
gegtgttggategtage
PET his R tgactagtctatgaaaaaaaaaccccgccgaageggggtttttttttgagcetcttaatggtggtggtgatgatgacteg
gcgacgacaggttge
dxsE his F ttgacaattaatcatcggctcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaatttggacgttcgtaatgcatcatcacc
atcaccacagttttgatattgccaaatacccgac
dxsE_his_R tgactagtctatgaaaaaaaaaccccgecgaageggggtttttttttgagcetcttatgecagecaggecttgat
. ) ttgacaattaatcatcggctcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaattcgaggtatgaaacaaaatggactt
ispAE_his_F
tccgcagcaac
ispAE_his_R  tgactagtctatgaaaaaaaaaccccgecgaageggggttttttittgagetettaatggtgetgsteatg
dxsV his F ttgacaattaatcatcggctcgtataatgtgtggaattgtgagcggataacaattggtggeccaaacatgceatcatcac
T catcaccacactcttgatatttcaaagtaccca
dxsV_his_R tgactagtctatgaaaaaaaaaccccgecgaageggggtttttttttctctagttacttcgecagataategtt



. . ttgacaattaatcatcggctcgtataatgtgtggaattgtgageggataacaattgagaacccacagatgcaacagac
ispAV_his_F
attgacttctttc
ispAV_his_R  tgactagtctatgaaaaaaaaaccccgccgaageggggtttttttttgagetcttaatggtggtgetgatgatg
pCDF_HF gggtttttttttcatagactagtcaaacctcaggcatttgagaagce

pCDF_HR cattatacgagccgatgattaattgtcaacataagggagagcgtcgagatc
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Supplementary Table S3. The coding sequence of dxsVPHS, ispAVPHG, and RAM1.

Gene

Sequence

dxs from Vibrio sp. dhg

ispA from Vibrio sp. dhg

atgactcttgatatttcaaagtacccaacactggcgttagcaaatacaccggaagagttgegtcttct
tcctaaagaaacattacctgcetctgtgtgatgagcettcgaacgtatctgetaaattcagtgagecaat
caagcggacacttagcgtctggcttaggcacagtagagctcacagttgecctgceattatgtatataa
cacaccagtagaccagttaatctgggatgttggtcatcaggcttacccacataaaatcctgaccgga
cgtcgtgacaaaatgcecgaccatecgtcagaaaggtgggcttcacccatteecttggegetcagag
agcgaatacgacacgctgtcggttggtcactcttccacttcaatcagtgetggacttggeatggcecat
cagtgcacagaaagaaggtaaagggcgtaaggtcgtgagtgttattggtgacggcgecattacc
gegggtatgocattcgaagceaatgaaccacgcetggegatgttcatccagatatgetggtgattetg
aacgataacgaaatgtcgatttcagaaaacgttggtgcgctaaacaaccacttagcgaaattactgt
ctggtagcctgtatacgtcgattcgegaaggeggtaaaaaagtgctttetggegttccgecgatcaa
agagctggttcgtcgtacagaagaacacctcaaaggcatggtcgtccctggcacactattcgaaga
gttcggatttaactacatcggceccaattgatgggcatgatgtcaatgaactggttcagactctgaag
aacatgcgtgagttgaaaggccctcaattcctgcacatcatgaccaaaaaaggcaaaggttatgag
ccagcagagaaagaccctatcggttaccatgcetgtaccaaagttcgcaccatcaaataacagettge
caaagagcagcggtggtaaaccaacgttctcaaagatctttggtgacttcctatgegatatggecgce
gcaagatcctaagctgatggcegattacgccagcaatgegtgaaggttctggeatggtgegtttete
gaaagagttcccagaacaatatttcgatgttgctatcgetgageageatgeagtgacgcetegcetacc
ggtatggcgattgctggcaataacccaategttgecatttactcgaccttettacaacgeggttatgat
cagctcatccacgacatcgcaattatggatttgecagtcatgttcgetatcgaccgageaggtttggt
tggtgctgatggtcagactcaccaaggtgegtttgacttgagcetttatgegcetgceattccaaacatgg
tgatcatggcaccaagcgacgagaatgaatgtcgtcaaatgctatacactggtcacaagcacacg
ggtccgagegceagttegttaccctegtggaaacggtatgggaaccgacatcgaaagtgaatttacc
gcacttgagatcggtaaaggccgaattgtacgtcaaggegaaaaagtcgegatectgagcetttggt
accttectgggoaatgegttagaagcecgcetgaaaaccttaatgcaacggttgetgacatgegctttg
ttaagccactagatgaaacgttgattcgtcagcetagcgagegaacacgatgtactegtgacactgg
aagagaatgcgattgctggcggtgccggtgcaggtgttcttgaattcatgatgaaagaaaaaatc
atcaagccagtactcaaccttggcttacctgataagtttgttcatcaaggcactcaggatgagcetgea
tgaagagcttggtctggatgcgaaaggaattgaacaatccatcaacgattatctggegaagtaa

atgcaacagacattgacttctttccaacaaagaaacaatcaacaattaaacttgtggctagaacagce
ttccttatcaagaacttccattgattgatgcaatgaaatatggecttttgctaggegggaaacgegttc
gceccttttcttgtttacatcacaggcecaaatgtteggttgtaaacctgaagatcetggacacaccagee
gcagcgattgaatgcattcacgcttactcacttattcatgatgacctgecagegatggatgacgatg
agttacgccgtggtcaaccgacttgecatattaagttcgatgaagegaccgcaatactgactggtga
cgctctacaaacgctegectttactattttggcagatggttctttaaatccagaagetgaaagecage
gtatcaatatgataaaagctctggctcattcgtetggcetctaacggcatgtgtgtcggacaageactg
gatttaagtgcagagaatcgtcaaatttctctcgaagaaatggaagaaatccatcgtaaaaagacce
ggagccctaattgactgtgeggttaaattaggegctttggecgetggtgataagggtategeagttt
tacctcatttagagcgctattcgaaagcaattggtttggegtttcaggttcaagacgatattcttgata
tcattagtgacacagaaacattgggtaagcctcagggttctgatcaagaactcaataagagcactta
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Codon-optimized
RAM1

from S. cerevisiae

cccttecctgetgggtttagagggagcegatagagaaagctcactctetgttacaggaagceacttcaa
gcattggaagctatcccatacaatactcagttacttgaagagttcgeccgatatgtcatcgagegcea

aaaattaa

atgcgccagegtgttggtcgtagcattgegegegegaaatttattaacaccgecttgetgggccgea
aacgtccggtgatggaacgegtggtgoatatcgeccatgttgattccagcaaagegattcagecge
tgatgaaagaactggaaaccgataccaccgaggcegcegttataaagtgttgcagagegtactggaa
atttatgacgatgaaaaaaatattgagcecggcegcetgacgaaagaatttcataaaatgtatctggac
gtggcgtttgaaatcagcttgecgecgcagatgaccgceactggatgecagecagecgtggatget
gtactggattgccaacagcectgaaggtaatggaccgegactggttaagtgatgataccaaacgcea
agattgttgacaaactgtttaccatttctccgageggeggtecgttcggtegocgggccgggacaac
tgagccatctggcatccacctatgeggcegatcaacgecctgtcactgtgegataacatcgatggetg
ctgggatcgcattgatcgtaaaggcatctatcagtggcetgatcagtctgaaagagcecaaacggeg
gcttcaaaacctgectggaagttggcgaagtggacacccgeggcatttactgegegcetttccatege
gacgctgctcaatatcctcactgaagagcetgaccgaaggcegtgcetgaattacctgaaaaactgeca
gaactacgaaggtggttttggttcctgeccgcacgtegacgaagegeacggeggttataccttetge
gecaccgegtegetggctattctgegeageatggatcagattaatgttgaaaagetgetggagtge
tcgagcegceccgtcagetgcaagaagaacgtggtttetgtggtegeagtaacaaactggtggatgg
ttgctacagcttctgggtggocgacagtgecgccattctcgaagectttggctacggtcagtgcettta
ataaacatgcgctgegtgattatatectgtattgetgtcaggaaaaagagceaaccgggcttacgeg
ataaaccgggtgceccacagegatttttatcacaccaactattgtetgetggotctggcgeteggcaga
aagcagctatagctgcaccccgaacgacageccgcataacattaaatgcacgecggaccgtctga
ttggcagcagtaaattaaccgacgttaacccggtttatggectgecgattgaaaacgtgegtaaaat
tattcattattttaaaagcaacctgtcgtcgecgagt
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