
HVO_0972        --MKLKQLFEDDDAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGEQT-ATA-PQ-A 
HVO_2062        --MQLTTLFNDDSAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGDQVSETS-PQ-A 
HVO_2450        --MNFKHLLAEDDAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGDQVGNTA-PQ-A 
HVO_2451        --MQLKHLFTEDRAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGDQVSETS-PQ-A 
HVO_A0632       --MDIKKFLSESRAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGDQVGDTA-PQ-A 
HVO_A0633       --MQIKTMFTESRAV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIGTFVLGLGDQVGDTA-PQ-A 
HVO_2704        MPALAPSERRSSRGI-----SPVVGVSLLVVIVVLLAAMVGMMVMGFEDVLSEPQ-PQ-V 
HVO_0875        --MSILNRNPDGSRIPVIVAIVIVGIIFVIVGAVVLAAVLGTFALSTGEQAGS-T-PS-V 
HVO_0308        ---MPRQFRRSTRGS-----SVLIGSVLLIGLVVVVAAAVGAAAFDAADASPTPTRPTAL 
APE_1013.1      --------MRLRRGI-----SPVIATVIIVAVAIAISIAVAGWLFGLWGSFATGS-PQIQ 
CSUB_C1318      ------MTRVKSRGL-----SPLVAVILLIAITVAAAVVVSGVFFNLAGIA--GRRPTAV 
AF_1096         ----MVRRKMDEKGV-----SPVIGVILMVAITVILAAVIASFVFGMSNVAPAAP-PS-A 
Mhun_0297       ---MKKNYRLFEDAV-----SPVIGVLLMLVVTIIIAAVVSGFAGGLAGDT-QKV-PQ-A 
                                      ::.  :::  .:  :  :.               *    
 
HVO_0972        SFSFDYEN--NSAGASSGDGVQGDVLKITHESGSQIAADRLSVSVTGAENGSGDSA-S-- 
HVO_2062        SFDFDYTN--TS-----------GNLTITHESGTSIDADSVSISGPVG------------ 
HVO_2450        SFGFDYNG--T-------------ALTVTHESGTSIDAAQVNITSSVALNDSAGQLAG-- 
HVO_2451        SFSFDYDG--T------------DNLTITHESGEQIAANQVTITGNFS------------ 
HVO_A0632       SFSFDYDG--A------------QEITITHESGDSIASDELSVVIPSGLTAD-------- 
HVO_A0633       SFTFDYDG--T------------E-LTITHESGAQIDGDLVTIAGDVNVTDS-------- 
HVO_2704        SFDVDYHP--DG----VDNGANGAYINITHEFGSLEDGSRVFVVDDANNRI--------- 
HVO_0875        SFQFGVSD---------------GTATIAHAGGDSFSAGEMLVVAGDS------------ 
HVO_0308        S-----------------LGVSGDTLSLTHEGGAPLDVDSLAVRISVDGESL----AHQP 
APE_1013.1      VSAAKVVYETI---NNTDNDEIEAKLYINNSGGSSDTLIRIEISGNNKT----CVLDE-- 
CSUB_C1318      IDQVRLVA--------TPAGAGTWAVVVKNTGDVPITAITAS-------YPV----ASCN 
AF_1096         QLQVRTGS-------------SADTVELKHMGGDPINCTSIKVLVNGKEESNALGSSG-- 
Mhun_0297       SIQVKTGYGTNYYGDAIDK--NNFGIYFEHLSGDPLPTKDIEIITYLTLPNGTVVTHKQN 
                                           . .                               
 
HVO_0972        -----------------------------------LADD-----EPDIPDP--------- 
HVO_2062        -------------------------------------DDGKTWADIDGSAT--------- 
HVO_2450        -----------------------------------ASGTTETWESITSDSE--------- 
HVO_2451        -------------------------------------NSGNNWTSYGGSDP--------- 
HVO_A0632       -------------------------------------TVSK---KTGSDDS--------- 
HVO_A0633       -------------------------------------SDANKWSTLG-SDT--------- 
HVO_2704        -------------------------------------AWEDVWTGGE--TV--------- 
HVO_0875        ---------------------------------------EQSWASLSGADG--------- 
HVO_0308        PV---------------------------------------PFFSASGFRPGPTGPFNAA 
APE_1013.1      ---------------------NNL---------------------------GNVLPFTIQ 
CSUB_C1318      PA---------------------------------------LTFTPLPLNPGATASATAN 
AF_1096         -------------------------------------GCSDNL----------------- 
Mhun_0297       ANSPFQNETTTGYTRVPFIRDQMLGNYYNTTAQIDAGGSNPCWFGVYTLMPGQV------ 
                                                                             
 
HVO_0972        ----MNAGKTIEL----N-DTSFGLDI-----GTDTPAQDVNLAGATVRLVWTDEAGSSS 
HVO_2062        ----EITAGSSIT---------------------VTANGSSFDSGETVRVIWTSDSGSSS 
HVO_2450        ----ITAGSQATV---------------------VEQNADDL-STATVRVIWTSESGSNS 
HVO_2451        ----ITAGGSAVV---------------------N--NSGGFADGDTVRVVWNSQSGSTS 
HVO_A0632       ----MNAGDTIVV---------------------ELAAGDELEDGDQVRLVWTSESGSNS 
HVO_A0633       ----ISAGESVVV---------------------QDTDEDGFANGDTVRVVWTSESGSNS 
HVO_2704        ----GPAGEYAHI----D------------GAGSDSALKPICEAGQRYRVVIEHEDGSSS 
HVO_0875        ---TVAEGDSISF---------------------------DVASGETVELVYVGGDGRE- 
HVO_0308        ADPRWTVGETATLK-------------------LAGTNDPTIEPGATVTVRVFDGDTPVA 
APE_1013.1      ANTTEIVSTGAIILN----------------GTTCSLTEGDIGPGDNILVKLYFEKSGVI 
CSUB_C1318      VATGCTLGTTYRIV-------------------L--------------TITFQDGSRQVL 
AF_1096         ----LKVGETETI----T-LSGYGGQYVELTLVDIQTNKPILMTHVT-------VGG--- 
Mhun_0297       -VRTYKKGVTAGFLGLVPESSLYPVNAADFAAGAD-LLEQCIQQGSQVDIKWLHKPSGKY 
                       .                                                     
 
HVO_0972        ATLQRW--SGPNA-------- 
HVO_2062        STLQSW--TYNG--------- 
HVO_2450        ATLQSW--SGPDA-------- 
HVO_2451        STLQQW--TYNG--------- 
HVO_A0632       ATLQTY--TH----------- 
HVO_A0633       ATLQRW--TYNA--------- 
HVO_2704        IL-VDY--EIPTEPTSKSAAC 
HVO_0875        -LVGRF--SA----------- 
HVO_0308        ALEATA--S------------ 
APE_1013.1      SVPTVVSEGIAGQANSG---- 
CSUB_C1318      TTQVTA--ALA---------- 
AF_1096         --------------------- 
Mhun_0297       ILDTKI--NLQG--------- 

                                 !
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  Figure S1 

Figure 1S: Duf1628 identified in proteins from 
diverse archaeal phyla. Amino acid sequence 
alignment of Duf1628-containing proteins of H. 
volcanii, Aeropyrum pernix 
(APE1013.1), Candidatus 
Caldiarchaeumsubterraneum 
(CSUB_C1318), Archaeoglobus fulgidus 
(AF_1096), and Methanospirillum hungatei 
(Mhun_0297).  


