Table S8 - PSSM s of 29 Cys,His, transcription factor s from Drosophila
melanogaster

CG10309-PA:CG10309

0.111

0.705

0.044

0.012

0.142

0.044

0.283

0.142

0.095

0.24

0.035

0.085

0.023

0.011

0.027

0.023

0.101

0.027

0.102

0.088

0.664

0.139

0.878

0.937

0.804

0.878

0.42

0.804

0.71

0.543

0.19

0.071

0.055

0.04

0.027

0.055

0.196

0.027

0.093

0.129

CG11352-PB:jim

0.32

0.073

0.402

0.335

0.073

0.402

0.335

0.142

0.402

0.14

0.35

0.402

0.12

0.112

0.072

0.015

0.058

0.072

0.015

0.058

0.027

0.015

0.392

0.16

0.015

0.422

0.316

0.073

0.338

0.485

0.073

0.338

0.485

0.804

0.338

0.325

0.064

0.338

0.326

0.252

0.783

0.246

0.123

0.783

0.246

0.123

0.027

0.246

0.144

0.426

0.246

0.132

CG12029-PA:

CG12029

0.192

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.012

0.142

0.095

0.12

0.102

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.009

0.027

0.102

0.422

0.411

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.916

0.804

0.71

0.326

0.296

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.064

0.027

0.093

0.132

CG12653-PA:btd

0.111

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.039

0.142

0.095

0.12

0.035

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.022

0.027

0.102

0.422

0.664

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.877

0.804

0.71

0.326

0.19

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.061

0.027

0.093

0.132

CG1343-PA:Spl

0.111

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.012

0.142

0.095

0.12

0.035

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.009

0.027

0.102

0.422

0.664

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.916

0.804

0.71

0.326

0.19

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.064

0.027

0.093

0.132

CG17359-PA:

CG17359

0.111

0.189

0.402

0.179

0.317

0.402

0.143

0.705

0.402

0.244

0.705

0.402

0.213

0.035

0.432

0.015

0.13

0.379

0.015

0.104

0.085

0.015

0.062

0.085

0.015

0.155

0.664

0.195

0.338

0.235

0.083

0.338

0.601

0.139

0.338

0.325

0.139

0.338

0.155

0.19

0.185

0.246

0.456

0.221

0.246

0.152

0.071

0.246

0.369

0.071

0.246

0.477

CG2052-PB:CG2052

0.32

0.705

0.402

0.14

0.142

0.402

0.14

0.317

0.233

0.204

0.112

0.085

0.015

0.392

0.027

0.015

0.392

0.379

0.141

0.489

0.316

0.139

0.338

0.325

0.804

0.338

0.325

0.083

0.48

0.122

0.252

0.071

0.246

0.144

0.027

0.246

0.144

0.221

0.147

0.185
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CG2120-PA:CG2120

0.124 1 0.048 | 0.233 | 0.215] 0.124 | 0.202 | 0.15 | 0.062 | 0.402 | 0.15 | 0.705| 0.218 | 0.233

0.056 | 0.085| 0.141 | 0.314 | 0.345 | 0.399 | 0.131 | 0.016 | 0.015 | 0.131 | 0.085 | 0.685 | 0.026

0.227 1 0.083| 048 |0.219|0.174|0.071| 0.198 | 0.816 | 0.338 | 0.198 | 0.139 | 0.031 | 0.63

0.593 | 0.784 | 0.147 | 0.252 | 0.357 | 0.327 | 0.521 | 0.106 | 0.246 | 0.521 | 0.071 | 0.066 | 0.111

CG2932-PA:Bteb2

0.111 | 0.142 | 0.044 | 0.012 | 0.173 | 0.044 | 0.012 | 0.142 | 0.095 | 0.346

0.035| 0.027 | 0.023 | 0.011 | 0.66 | 0.023 | 0.009 | 0.027 | 0.102 | 0.018

0.664 | 0.804 | 0.878 | 0.937 | 0.026 | 0.878 | 0.916 | 0.804 | 0.71 | 0.608

0.19 |0.027 ] 0.055]|0.04 |0.142 | 0.055| 0.064 | 0.027 | 0.093 | 0.028

CG3065-PB:CG3065

0.111 | 0.142 | 0.044 | 0.012 | 0.173 | 0.044 | 0.016 | 0.142 | 0.095 | 0.12

0.035|0.027 | 0.023 | 0.011 | 0.66 | 0.023 | 0.017 | 0.027 | 0.102 | 0.422

0.664 | 0.804 | 0.878 | 0.937 | 0.026 | 0.878 | 0.912 | 0.804 | 0.71 | 0.326

0.19 |0.027 ] 0.055|0.04 | 0.142 | 0.055| 0.055 | 0.027 | 0.093 | 0.132

CG31365-PA:CG31365

0.0110.189| 0.165| 0.14 | 0.705 | 0.402 | 0.049 | 0.074 | 0.402 | 0.022 | 0.242 | 0.354 | 0.12

0.012 | 0.432 | 0.223 | 0.392 | 0.085 | 0.015 | 0.154 | 0.103 | 0.015 | 0.015 | 0.201 | 0.354 | 0.422

0.948 | 0.195| 0.408 | 0.325 | 0.139 | 0.338 | 0.732 | 0.44 | 0.338 | 0.93 | 0.328 | 0.146 | 0.326

0.029 | 0.185| 0.204 | 0.144 | 0.071 | 0.246 | 0.065 0:384 0.246 | 0.033 | 0.228 | 0.146 | 0.132

CG32120-PA:Ly

0.011 | 0.046 | 0.044 | 0.261 | 0.705 | 0.402 | 0.116 | 0.046 | 0.402 | 0.148 | 0.35 |0.044 | 0.12

0.012 | 0.859 | 0.023 | 0.101 | 0.085 | 0.015 | 0.235| 0.859 | 0.015 | 0.335| 0.16 | 0.023 | 0.422

0.948 | 0.047 | 0.878 | 0.495 | 0.139 | 0.338 | 0.489 | 0.047 | 0.338 | 0.381 | 0.064 | 0.878 | 0.326

0.029 | 0.049 | 0.055] 0.143 | 0.071 | 0.246 | 0.16 | 0.049 | 0.246 | 0.137 | 0.426 | 0.055 | 0.132

CG32466-PA:rn

0.074 1 0.705]| 0.402 | 0.14 | 0.142|0.402 | 0.14 | 0.124 | 0.529 | 0.123 | 0.046 | 0.233 | 0.346

0.116 | 0.085 | 0.015| 0.392 | 0.027 | 0.015| 0.392 | 0.345 | 0.165 | 0.411 | 0.859 | 0.141 | 0.018

0.661 | 0.139 | 0.338 | 0.325 | 0.804 | 0.338 | 0.325| 0.174 | 0.138 | 0.329 | 0.047 | 0.48 | 0.608

0.149 | 0.071 | 0.246 | 0.144 | 0.027 | 0.246 | 0.144 | 0.357 | 0.168 | 0.138 | 0.049 | 0.147 | 0.028

CG3340-PA:Kr

0.074 1 0.317| 0.129 | 0.021 | 0.705 | 0.402 | 0.259 | 0.142 | 0.044 | 0.405 | 0.074 | 0.202 | 0.204

0.116 | 0.379 | 0.726 | 0.021 | 0.085 | 0.015 | 0.075| 0.027 | 0.023 | 0.288 | 0.103 | 0.399 | 0.489

0.661 | 0.083 | 0.068 | 0.899 | 0.139 | 0.338 | 0.553 | 0.804 | 0.878 | 0.133 | 0.44 | 0.071 | 0.122

0.149 | 0.221 | 0.077 | 0.059 | 0.071 | 0.246 | 0.114 | 0.027 | 0.055 | 0.175| 0.384 | 0.327 | 0.185
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CG3851-PA:odd

0.232

0.35

0.402

0.162

0.142

0.044

0.014

0.705

0.095

0.233

0.053

0.16

0.015

0.723

0.027

0.023

0.012

0.085

0.102

0.026

0.364

0.064

0.338

0.032

0.804

0.878

0.915

0.139

0.71

0.63

0.352

0.426

0.246

0.084

0.027

0.055

0.059

0.071

0.093

0.111

CG4427-PA:EP2237

0.111

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.012

0.142

0.095

0.12

0.035

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.009

0.027

0.102

0.422

0.664

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.916

0.804

0.71

0.326

0.19

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.064

0.027

0.093

0.132

CG52

-PA:CG5245

0.111

0.073

0.072

0.122

0.142

0.529

0.125

0.142

0.044

0.123

0.062

0.233

0.563

0.035

0.072

0.019

0.433

0.027

0.165

0.405

0.027

0.023

0.411

0.016

0.141

0.146

0.664

0.073

0.017

0.319

0.804

0.138

0.328

0.804

0.878

0.329

0.816

0.48

0.146

0.19

0.783

0.892

0.127

0.027

0.168

0.142

0.027

0.055

0.138

0.106

0.147

0.146

CG5249-PA:CG5249

0.192

0.142

0.402

0.261

0.705

0.233

0.126

0.059

0.072

0.215

0.705

0.402

0.12

0.102

0.027

0.015

0.101

0.085

0.141

0.405

0.049

0.019

0.314

0.085

0.015

0.422

0.411

0.804

0.338

0.495

0.139

0.48

0.331

0.386

0.017

0.219

0.139

0.338

0.326

0.296

0.027

0.246

0.143

0.071

0.147

0.138

0.506

0.892

0.252

0.071

0.246

0.132

CG5557-PA:sgz

0.074

0.705

0.402

0.14

0.142

0.402

0.14

0.124

0.529

0.12

0.116

0.085

0.015

0.392

0.027

0.015

0.392

0.345

0.165

0.422

0.661

0.139

0.338

0.325

0.804

0.338

0.325

0.174

0.138

0.326

0.149

0.071

0.246

0.144

0.027

0.246

0.144

0.357

0.168

0.132

CG5669-PA:CG5669

0.111

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.012

0.142

0.095

0.12

0.035

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.009

0.027

0.102

0.422

0.664

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.916

0.804

0.71

0.326

0.19

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.064

0.027

0.093

0.132

CG5683-PA:Aefl

0.524

0.35

0.402

0.164

0.35

0.402

0.164

0.35

0.402

0.164

0.35

0.402

0.12

0.169

0.16

0.015

0.394

0.16

0.015

0.394

0.16

0.015

0.394

0.16

0.015

0.422

0.139

0.064

0.338

0.306

0.064

0.338

0.306

0.064

0.338

0.306

0.064

0.338

0.326

0.169

0.426

0.246

0.136

0.426

0.246

0.136

0.426

0.246

0.136

0.426

0.246

0.132
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CG6824-PA:ovo

0.074

0.242

0.402

0.012

0.046

0.129

0.013

0.059

0.072

0.177

0.116

0.201

0.015

0.013

0.859

0.726

0.012

0.049

0.019

0.736

0.661

0.328

0.338

0.943

0.047

0.068

0.947

0.386

0.017

0.012

0.149

0.228

0.246

0.032

0.049

0.077

0.028

0.506

0.892

0.076

CG7204-PA:CG7204

0.01

0.142

0.055

0.405

0.189

0.202

0.125

0.705

0.121

0.12

0.003

0.027

0.127

0.288

0.432

0.399

0.405

0.085

0.121

0.422

0.884

0.804

0.056

0.133

0.195

0.071

0.328

0.139

0.121

0.326

0.104

0.027

0.762

0.175

0.185

0.327

0.142

0.071

0.638

0.132

CG7672-PB:g

0.111

0.35

0.129

0.148

0.242

0.402

0.066

0.705

0.402

0.259

0.35

0.044

0.12

0.035

0.16

0.726

0.335

0.201

0.015

0.215

0.085

0.015

0.075

0.16

0.023

0.422

0.664

0.064

0.068

0.381

0.328

0.338

0.601

0.139

0.338

0.553

0.064

0.878

0.326

0.19

0.426

0.077

0.137

0.228

0.246

0.118

0.071

0.246

0.114

0.426

0.055

0.132

CGr847-PA:sr

0.011

0.173

0.044

0.039

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.012

0.012

0.66

0.023

0.022

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.011

0.948

0.026

0.878

0.877

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.928

0.029

0.142

0.055

0.061

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.049

CGB8159-PA:CG8159

0.524

0.073

0.529

0.025

0.189

0.529

0.124

0.173

0.233

0.02

0.242

0.247

0.12

0.169

0.072

0.165

0.013

0.432

0.165

0.416

0.66

0.141

0.013

0.201

0.248

0.422

0.139

0.073

0.138

0.929

0.195

0.138

0.322

0.026

0.48

0.935

0.328

0.258

0.326

0.169

0.783

0.168

0.034

0.185

0.168

0.139

0.142

0.147

0.032

0.228

0.247

0.132

CG9768-PA:h

kb

0.111

0.142

0.044

0.012

0.173

0.044

0.25

0.317

0.529

0.357

0.035

0.027

0.023

0.011

0.66

0.023

0.095

0.379

0.165

0.068

0.664

0.804

0.878

0.937

0.026

0.878

0.467

0.083

0.138

0.417

0.19

0.027

0.055

0.04

0.142

0.055

0.188

0.221

0.168

0.158

CG9786-PB:hb

0.074

0.205

0.529

0.115

0.142

0.121

0.023

0.046

0.38

0.666

0.116

0.285

0.165

0.403

0.027

0.466

0.037

0.859

0.15

0.144

0.661

0.084

0.138

0.347

0.804

0.121

0.831

0.047

0.213

0.112

0.149

0.426

0.168

0.136

0.027

0.293

0.109

0.049

0.257

0.079
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CG9895-PA:CG9895

0.192 | 0.142 | 0.044 | 0.012 | 0.173 | 0.044 | 0.012 | 0.142 | 0.095 | 0.12

0.102 | 0.027 | 0.023 | 0.011 | 0.66 | 0.023 | 0.009 | 0.027 | 0.102 | 0.422

0.411 | 0.804 | 0.878 | 0.937 | 0.026 | 0.878 | 0.916 | 0.804 | 0.71 | 0.326

0.296 | 0.027 | 0.055 | 0.04 | 0.142 | 0.055 | 0.064 | 0.027 | 0.093 | 0.132
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