
 

Figure S1. Alignment of the spliceophilins against the canonical cyclophilin PPIA. (A) Sequence alignment as performed by 

the MULTALIN  server.  (B) Quantification of %  identity and %  similarity  across  the primary  sequence of  the  cyclophilin 

domains as calculated in pairwise alignment within BLASTp. Also, quantification of structural alignment (RMSD) between 

each spliceophilin structure and PPIA as reported by pyMOL. (C) Visual representation in cartoon format of a representative 

of each spliceophilin structure aligned with PPIA. 

 


