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Supporting information

Figure S1. The multiple sequence alignment of three high active FDHs. 2FSS, ; 2J6I, ; LT, CbFDHM2.
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[bookmark: _Hlk58866090]Table S1. The primers sequences of single-site saturation and iterative combinatorial mutagenesis for CbFDH. 
	Primer
	Primer sequence (5'-3')

	K47D1-F
	CTGATCACCACCTCTGACGATGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47Y2-F
	CTGATCACCACCTCTGACTATGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47R3-F
	CTGATCACCACCTCTGACCGTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47E4-F
	CTGATCACCACCTCTGACGAAGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47H5-F
	CTGATCACCACCTCTGACCATGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47G6-F
	CTGATCACCACCTCTGACGGTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47P7-F
	CTGATCACCACCTCTGACCCGGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47N8-F
	CTGATCACCACCTCTGACAATGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47Q9-F
	CTGATCACCACCTCTGACCAGGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47S10-F
	CTGATCACCACCTCTGACTCTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47T11-F
	CTGATCACCACCTCTGACACTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47C13-F
	CTGATCACCACCTCTGACTGTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47A14-F
	CTGATCACCACCTCTGACGCTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47V15-F
	CTGATCACCACCTCTGACGTTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47L16-F
	CTGATCACCACCTCTGACTTAGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47I17-F
	CTGATCACCACCTCTGACATTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47M18-F
	CTGATCACCACCTCTGACATGGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47F19-F
	CTGATCACCACCTCTGACTTTGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	K47W20-F
	CTGATCACCACCTCTGACTGGGAAGGTGGTAACTCTGTTC

	V93G6-F
	GTTGTTGTTGCTGGTGGCGGTTCTGACCACATC

	V93A12-F
	GTTGTTGTTGCTGGTGCCGGTTCTGACCACATC

	V93L14-F
	GTTGTTGTTGCTGGTCTCGGTTCTGACCACATC

	V93I15-F
	GTTGTTGTTGCTGGTATCGGTTCTGACCACATC

	F285D1-F
	GGCGGTGACGTGTGGGACCCCCAGCCGGCTCCG

	F285E2-F
	GGCGGTGACGTGTGGGAACCCCAGCCGGCTCCG

	F285R3-F
	GGCGGTGACGTGTGGCGCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285K4-F
	GGCGGTGACGTGTGGAAACCCCAGCCGGCTCCG

	F285H5-F
	GGCGGTGACGTGTGGCACCCCCAGCCGGCTCCG

	F285G6-F
	GGCGGTGACGTGTGGGGCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285P7-F
	GGCGGTGACGTGTGGCCCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285N8-F
	GGCGGTGACGTGTGGAACCCCCAGCCGGCTCCG

	F285Q9-F
	GGCGGTGACGTGTGGCAACCCCAGCCGGCTCCG

	F285T10-F
	GGCGGTGACGTGTGGACCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285C11-F
	GGCGGTGACGTGTGGTGCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285A12-F
	GGCGGTGACGTGTGGGCCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285Y13-F
	GGCGGTGACGTGTGGTACCCCCAGCCGGCTCCG

	F285L14-F
	GGCGGTGACGTGTGGCTCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285I15-F
	GGCGGTGACGTGTGGATCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285M16-F
	GGCGGTGACGTGTGGATGCCCCAGCCGGCTCCG

	F285W17-F
	GGCGGTGACGTGTGGTGGCCCCAGCCGGCTCCG

	F285V18-F
	GGCGGTGACGTGTGGGTCCCCCAGCCGGCTCCG

	F285S19-F
	GGCGGTGACGTGTGGTCCCCCCAGCCGGCTCCG

	V328D1-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCGATAACATCCTGGAATCTTTC

	V328E2-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCGAAAACATCCTGGAATCTTTC

	V328R3-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCCGTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328Y4-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTATAACATCCTGGAATCTTTC

	V328H5-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCCATAACATCCTGGAATCTTTC

	V328G6-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCGGTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328P7-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCCCGAACATCCTGGAATCTTTC

	V328N8-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCAATAACATCCTGGAATCTTTC

	V328Q9-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCCAGAACATCCTGGAATCTTTC

	V328S10-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTCTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328T11-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCACTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328C13-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTGTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328A14-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCGCTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328K15-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCAAAAACATCCTGGAATCTTTC

	V328L16-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTTAAACATCCTGGAATCTTTC

	V328I17-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCATTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328M18-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCATGAACATCCTGGAATCTTTC

	V328F19-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTTTAACATCCTGGAATCTTTC

	V328W20-F
	CGTTACGCTCAGGGTACCTGGAACATCCTGGAATCTTTC

	V354D1-F
	CTGCTGAACGGTGAATACGATACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354E2-F
	CTGCTGAACGGTGAATACGAAACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354R3-F
	CTGCTGAACGGTGAATACCGTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354K4-F
	CTGCTGAACGGTGAATACAAAACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354H5-F
	CTGCTGAACGGTGAATACCATACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354G6-F
	CTGCTGAACGGTGAATACGGTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354P7-F
	CTGCTGAACGGTGAATACCCGACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354N8-F
	CTGCTGAACGGTGAATACAATACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354Q9-F
	CTGCTGAACGGTGAATACCAGACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354S10-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTCTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354T11-F
	CTGCTGAACGGTGAATACACTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354C13-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTGTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354A14-F
	CTGCTGAACGGTGAATACGCTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354Y15-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTATACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354L16-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTTAACCAAGGCTTACGGTAAA

	V35417-F
	CTGCTGAACGGTGAATACATTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354M18-F
	CTGCTGAACGGTGAATACATGACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354F19-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTTTACCAAGGCTTACGGTAAA

	V354W20-F
	CTGCTGAACGGTGAATACTGGACCAAGGCTTACGGTAAA

	PET28-2254-F
	GCCTTACTGGTTAGCAGAATG
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