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Fig S3

S.cerevisiae
.elegans

D.melanogaster

G.gallus

M. musculus

5. cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus
H.=sapiens

M. musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens

M. musculus

5. cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens
M.musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens

M. musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens
M. musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanocgaster
G.gallus

H. sapiens
M.musculus

5. cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melancgaster
G.gallus

H. sapiens
M.musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melancgaster
G.gallus

H. sapiens

M. musculus

5. cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanocgaster
G.gallus

H. sapiens
M.musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens

M. musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens
M.musculus

S.cerevisiae

5. pombe
C.elegans
D.melanogaster
G.gallus

H. sapiens

M. musculus

102
102

155
149
157
164
152
152
152

214
198
206
218
201
201
201

273
254
262
278
260
260
260

331
308
3186
329
313
313
313

390
367
a7s
387
371
a7
371

448
416
427
438
422
422
422

501
441
458
454
439
438
439

550
501
404
505
403
482
402

587
520
521
565
529
528
524

628
561
5D
625
573
572
=11

.MSS.....QF

IVELSSANADNFDF.

QHFTTYLISIHAEHD
FIBTG. «scucuawa EGIZDFALS)GONHE .
FYT: o v osssssss EGATNFALSISCGPAD
FYDLGEGA...... SRGEMLSLAYGHCE
FFE: : s 253324 D EVHD[FVLSECAQE
FFH. .......... DK INDIFV LSS G P e
FFH. : s s sssuaua D KEVHD[FH L 5§35 G T Q{F

FLETEQDNIELFXSY . . .PTFEQSNTHSED
KS|IELVMAS. . .ENYASPPEFEAT
EGFY|L. KRG...LGEDHUTUF DN
VAVELHWSSAGSKQPFFEHEPHLPRE
EGL MGP...PSFTESAVFQRD
EGL MNGP .. .PHFTESTVFPRE
EGL NGEP...PHFETESTVLPRE

L.......K
I PR

WALSE .CKITEEK

YSIPNFNSPE. ..
HREVISE. . .SFEBV|
YEY[PA . LEQNQT,
YQYPNFEEPQSA
YQYPNFACPHAR

YQYENFACPQAA

T

FOOAKTT
PPAPRTILIF 5PN

TECE ROV E Y NAFIGNI VLI

GECPREICA YFNEFENLIAL] . BHAVEVH
GTICP REJAR Y Y SPHEHILVL] -BHoMEVH
TP RIAR Y Y SEHEHILVL?

ETerERjAlRF Y SPBICHILVL!

HLFSD|S

L]
==L~
L

FENHIIN.....

CVEIW
SIKIW
SYRFW
GFEVY
GYKIW
CYEKIW
GYEIW

ol EEE S

N'Hl_LPDSTTSSLDPKI SNKSELQIHSSVQEY ISQHE‘SRE.FL

LOWALTS.....ASLE..... e e ..
AIKELTETDEMARGLE . .. o e
SEPEITK.....AK
PVERA[VEY..... QR
PAKTITY.....QA&
PAKT|IEY..... QR

.

W .

PE.

MEERD =R -
prEzzze [Hum
B = - = I

e <S0 UG W

F.....PVIsS P F
SE....PARNA P L
KTSRODVACNVF N L
ETK...553R51 5 T
SGR...NCEAV K D{& 5L
SGE...NCEVC I|FEKDET|L
SGR...NCEVY KD{&T|L

T .

N HJ'
PF
TE|
T K|
TE|

2. 3PPTPHA
«..IREEDASHP

POOSEQ. «vor..
FOHTPRQKYQPDN
...... SONTPRSAVEVVT
ce....POSTPRNTVSQSI

...... POSAPENTVIQSA




Fig S4

WD M C

a domain domain domain
elF2A |--------- | | o

1\ y 49 02 585

initiator tRNA elF5B  mRNA

binding binding binding

42\ Illd Domain

o
<)
»

@R Wm @R MV domain

(Unpredictable structure)



Fig S4
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Fig S5
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Fig S6
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