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Figures	and	tables	in	Supporting	Information	(this	file)	
	
Figure	S1.	Polycistronic	locus	with	monocistronic,	dicistronic	and	tricistronic	alternative	transcripts.	
	
Figure	S2.	Conservation	of	protein	sequence	beyond	stop‐codon	readthroughs.	
	
Table	S1:	Standardized	comments	used	by	FlyBase	for	flagging	exceptional	transcripts	
	
Table	S2:	GenBank	flags	used	in	transcript	and	protein	RefSeq	entries	
	
Table	S3:	Genes	annotated	with	a	non‐AUG	translation	start	in	release	6.04	 	
	
	
	
Supporting	Information	submitted	as	separate	files:	
	
File	S1			Complete	listing	of	polycistronic	loci.	

File	S2			Complete	listing	of	genes	that	share	exons	with	other	genes.	

File	S3			Complete	listing	of	genes	with	multiphasic	exons.	

File	S4			Listing	of	all	annotated	introns	with	non‐canonical	splices.	

File	S5			Complete	listing	of	genes	annotated	with	a	stop‐codon	readthrough.	

	
	
Available	for	download	as	Excel	files	at	www.g3journal.org/lookup/suppl/doi:10.1534/g3.115.018937/‐/DC1	
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Figure S1   Polycistronic locus with monocistronic, dicistronic and tricistronic alternative transcripts. All annotated introns are 
supported by cDNA and RNA‐Seq junction data; downstream transcription start sites are supported by RAMPAGE TSS data. A 
GBrowse view showing (top to bottom) the gene extents and the gene models; unstranded RNA‐Seq coverage data 
corresponding to a developmental series (early embryos, top, to adults, bottom). More information on data presented in 
GBrowse may be found at http://flybase.org/wiki/FlyBase:GBrowse_Tracks#General. 
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Figure S2   Conservation of protein sequence beyond stop‐codon readthroughs. Clustal alignment 
(http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/) of the carboxy end of tartan gene proteins from several Drosophila species (if 
annotated with a short read‐though extension) and the predicted carboxy end of caps gene proteins (if annotated with a long 
read‐through extension) from several Drosophila species. The caps readthrough (denoted by 'X') is at alignment position 82; the 
trn readthrough is at alignment position 300. Note regions of low complexity, variable conservation and variable length 
interspersed with regions of protein sequence conservation.  
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Table S1   Standardized comments used by FlyBase for flagging exceptional transcripts 
 

FlyBase transcript‐associated standardized comments 

Polycistronic transcript. 

Dicistronic transcript. 

Dicistronic transcript; alternative monocistronic transcript(s) exist. 

Monocistronic transcript; alternative dicistronic transcript(s) exist. 

Unconventional splice site postulated ([splice donor‐acceptor specified]). 

Unconventional splice site invoked ([splice donor‐acceptor specified]): sequence altered due to transposon insertion; 
this splice may not occur in vivo.  

Unconventional splice site(s) invoked due to gap in genomic sequence; this splice does not occur in vivo. 

Unconventional splice site(s) invoked ([splice donor‐acceptor]); within a dynamic region of nested TEs that may differ in 
different strains; this splice may not occur in vivo. 

Unconventional splice site postulated: transcript subject to HAC1‐type intron splice site recognition and cleavage. 

Trans‐spliced. 

Unconventional translation start postulated ([codon specified] encoding Met).  

Stop‐codon suppression (UGA as Sec) postulated; reflected in aa sequence of predicted polypeptide.  

Stop‐codon suppression postulated ([codon specified]); reflected in aa sequence of predicted polypeptide.  

Double stop‐codon suppression postulated ([codons specified]); reflected in aa sequence of predicted polypeptide. 

Translational frameshifting postulated: +1 frameshift reflected in aa sequence of predicted polypeptide.  

TAA stop codon is completed by the addition of 3' A residues to the mRNA. 

Start codon not determined. 
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Table S2   GenBank flags used in transcript and protein RefSeq entries 
 

GenBank flags for exceptional cases 

gene /exception="dicistronic gene" [transcript RefSeq entries only] 

CDS /exception="nonconsensus splice site" 

CDS /trans_splicing 

CDS /note="non‐AUG ([codon specified]) translation initiation" 

CDS /transl_except=(pos:x..y,aa:Met) 

CDS /transl_except=(pos:x..y,aa:Sec) 

CDS /transl_except=(pos:x..y,aa:OTHER) 

CDS /ribosomal_slippage 

CDS /transl_table=5 

CDS /transl_except=(pos:x,aa:TERM) 

CDS /note="TAA stop codon is completed by the addition of 3' A" 

CDS /note="start codon not determined" 
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Table S3   Genes annotated with a non‐AUG translation start in release 6.04 
 

Gene   Start codon  Reference (FlyBase Reference ID) 

Eip74EF  CUG  Burtis et al 1990 (FBrf0051390), Boyd and Thummel 1993 (FBrf0064374) 

cpo  CUG  Bellen et al 1992 (FBrf0056119) 

ewg  CUG  de Simone and White 1993 (FBrf0059052) 

Eip78C  CUG  Stone and Thummel 1993 (FBrf0064719) 

Syn  CUG  Klagges et al 1996 (FBrf0087510) 

att‐ORFA  CUG  Madigan et al 1996 (FBrf0089733) 

Fmr1  CUG  Beerman and Jongens 2011 (FBrf0213401) 

Trp  CUG  FlyBase analysis 

CG4629  CUG  FlyBase analysis 

CG11076  CUG  FlyBase analysis 

CG16890  CUG  FlyBase analysis 

Cha  GUG  Sugihara et al. 1990 (FBrf0052176) 

Akt1  GUG  FlyBase analysis 

Klp54D  ACG  Andjelkovic et al. 1995 (FBrf0079853) 

NAT1  AUU  Takahashi et al 2005 (FBrf0184018) 

Gsc  AUU  FlyBase analysis 

CG11836  AUU  FlyBase analysis 

Wnk  AUU  FlyBase analysis 

Sh  AUU  FlyBase analysis 

CG14989  UUG  FlyBase analysis 

Jwa  UUG  FlyBase analysis 

sol  UUG  FlyBase analysis 

CG43778  UUG  FlyBase analysis 

CG2162  AUC  FlyBase analysis 

CG43921  AUC  FlyBase analysis 

CG30334  AUC  FlyBase analysis 

CG43273  AUC  FlyBase analysis 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


