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Supporting Table 1. Hydrogen exchange rates, 15N T1 relaxation times for protonated and deuterated samples.

	Residue
Number
	Amino acid
	H/D exchange rate, s-1
	Error, s-1
(H/D exchange rate)
	T1, s
protonated sample
	Error, s
(T1, 
protonated sample)
	T1, s
deuterated sample
	Error, s
(T1, 
deuterated sample)

	5
	W
	0.0016
	0.018
	7.76
	0.25
	7.69
	0.26

	6
	S
	--
	--
	--
	--
	18.6
	0.60

	7
	G
	0.013
	0.005
	78.4
	3.1
	43.6
	1.8

	8
	Y
	--
	--
	116.
	4.3
	--
	--

	9
	L
	0.050
	0.032
	125.
	5.1
	28.4
	3.5

	10
	D
	--
	--
	--
	--
	35.0
	2.72

	11
	D
	0.028
	0.0096
	114.
	4.0
	35.2
	1.75

	12
	V
	0.0036
	0.0021
	114.
	4.3
	86.1
	3.6

	13
	S
	0.0015
	0.0016
	132.
	5.6
	114.3
	4.7

	14
	A
	0.022
	0.013
	105.
	6.4
	39.9
	2.8

	15
	K
	0.031
	0.015
	110.
	4.0
	33.9
	2.2

	16
	F
	0.024
	0.013
	117.
	6.8
	39.2
	2.7

	17
	D
	--
	--
	112.
	5.7
	--
	--

	18
	T
	0.025
	0.012
	90.0
	3.0
	34.8
	2.2

	19
	G
	0.023
	0.0082
	86.7
	2.7
	36.0
	1.5

	20
	V
	--
	--
	66.4
	2.75
	--
	--

	22
	N
	--
	--
	--
	--
	48.9
	1.7

	23
	L
	--
	--
	--
	--
	99.8
	4.5

	24
	Q
	--
	--
	--
	--
	15.6
	1.1

	25
	T
	0.048
	0.026
	46.8
	3.0
	20.3
	1.5

	26
	Q
	--
	--
	--
	--
	28.4
	1.1

	27
	V
	0.025
	0.0067
	57.4
	2.4
	28.3
	0.92

	28
	T
	--
	--
	60.7
	6.4
	--
	--

	29
	E
	0.004
	0.0037
	52.4
	2.5
	45.0
	1.4

	30
	A
	0.037
	0.015
	67.2
	2.4
	25.5
	1.5

	32
	D
	0.047
	0.016
	89.3
	3.5
	24.6
	1.4

	33
	K
	0.015
	0.0045
	101.
	3.6
	47.6
	1.6

	35
	A
	0.029
	0.015
	106.
	4.2
	32.3
	2.6

	36
	A
	--
	--
	101.
	3.3
	--
	--

	37
	K
	0.021
	0.0082
	77.1
	2.8
	35.5
	1.6

	39
	S
	--
	--
	161
	7.0
	--
	--

	40
	D
	0.0014
	0.0016
	219.
	8.0
	176.
	7.4

	42
	A
	0.0062
	0.0019
	143.
	5.7
	84.6
	3.4

	43
	L
	--
	--
	--
	--
	64.6
	2.3

	44
	L
	--
	--
	--
	--
	110.
	4.9

	45
	A
	0.015
	0.0042
	230.
	16.
	64.2
	2.2

	47
	Y
	0.025
	0.015
	144.
	5.8
	40.9
	3.1

	48
	Q
	0.030
	0.021
	138.
	5.4
	38.0
	4.2

	49
	S
	0.026
	0.0093
	161.
	6.2
	41.2
	2.0

	50
	K
	--
	--
	68.7
	6.2
	--
	--

	51
	L
	--
	--
	--
	--
	55.4
	2.5

	52
	S
	0.0069
	0.0037
	159.3
	5.5
	85.3
	3.6

	53
	E
	0.008
	0.0049
	148.
	8.3
	77.5
	3.9

	54
	Y
	--
	--
	183.
	6.6
	--
	--

	55
	N
	0.025
	0.015
	155.
	6.1
	42.0
	3.2

	57
	Y
	0.026
	0.0097
	140.
	5.7
	39.2
	2.0

	58
	R
	0.021
	0.0072
	143.
	7.8
	45.4
	2.0

	59
	N
	--
	--
	--
	--
	26.6
	0.98

	60
	A
	--
	--
	121.
	4.1
	--
	--

	62
	S
	0.001
	0.0023
	147.
	5.0
	137.
	4.6

	63
	N
	0.040
	0.025
	89.4
	3.5
	28.5
	3.0

	64
	T
	0.046
	0.030
	112.
	5.4
	28.8
	3.4

	65
	V
	0.021
	0.0068
	112.
	3.6
	40.4
	1.6

	66
	K
	--
	--
	110.
	4.0
	--
	--

	67
	V
	0.022
	0.0051
	123.
	5.0
	41.8
	1.9

	68
	F
	0.016
	0.0048
	131.
	4.7
	50.3
	1.7

	69
	K
	0.0099
	0.0033
	114.
	4.5
	61.1
	2.6

	70
	D
	0.029
	0.018
	115.
	4.2
	36.2
	3.1

	71
	I
	0.0042
	0.002
	122.
	6.9
	86.9
	3.6

	72
	D
	--
	--
	95.8
	3.6
	--
	--

	73
	A
	0.0059
	0.0053
	77.2
	2.4
	56.9
	3.0

	74
	A
	0.039
	0.022
	99.9
	3.7
	29.2
	2.4

	75
	I
	0.053
	0.025
	56.5
	1.9
	20.7
	1.4

	76
	I
	0.046
	0.033
	48.8
	2.0
	21.5
	2.5

	77
	Q
	0.016
	0.020
	27.5
	1.9
	21.3
	2.0

	78
	N
	0.022
	0.0088
	37.8
	1.5
	23.9
	0.92

	79
	F
	--
	--
	--
	--
	27.4
	1.2
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