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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.  


