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Supplementary Figure S1 (related to Fig 3A). Accumulated ribosome profiling reads in the 

ribosome peaks 1 and 2 at the HCV stop codon, separately displayed for the three replicates 

of the experiment (H1, H2, H3). Accumulated transcriptome reads (H1T, H2T, H3T) are shown 

as control. The position of the HCV stop codon is indicated.  

   



 

Supplementary Figure S2  (related  to Fig 3B). Pausing of ribosomes upstream of  the HCV 

RNA stop codon with sequence reads. The position of the stop codon and the most important 

upstream  rare  (low  efficiency)  codons are  indicated by black arrows. The  rare  codons are 

indicated as in Figs. 2 and 4. The centers of the ribosomes placed in the peaks are indicated by 

thin vertical boxes.  

   



 

Supplementary Figure S3  (related  to Fig 3D). Sequences at  the 3´end of  the NS5B coding 

region  including  the  stop  codon. Codons with moderate or high  efficiency are marked  in 

green, codons with low efficiency (rare codons) are shown in yellow.  


