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Figure	
  S1	
  	
  	
  The	
  inferred	
  amino	
  acid	
  sequence	
  of	
  HIM-­‐5	
  is	
  highly	
  basic	
  and	
  novel.The	
  region	
  of	
  optimal	
  alignment	
  with	
  
HSP83	
  from	
  Drosophila	
  melanogaster	
  is	
  highlighted	
  in	
  red	
  	
  and	
  the	
  alignment	
  is	
  shown	
  at	
  the	
  bottom.	
  The	
  E	
  value	
  is	
  
0.05,	
  as	
  shown.	
  	
  The	
  sequence	
  KEREKxVxSxxDEAD	
  is	
  not	
  identical	
  in	
  the	
  HSP83	
  proteins	
  from	
  other	
  species	
  so	
  its	
  
function	
  is	
  not	
  known.	
  
	
   	
  


