
Table S5. Description of the SH proteins from sunrhaviruses and tupaviruses. The predicted molecular weights (MW), isoelectric points (pI) and charge values 
(at pH 7) were determined using SnapGene software (version 5.2.3). The calculation of the instability, aliphatic and grand average of hydropathicity (GRAVY) 
was performed using the ProtParam tool on the ExPASy server (https://www.expasy.org/resources/protparam). The identification of transmembrane helices 
was  done  with  the  TMHMM  Server  (version  2.0)  (http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM‐2.0/)  and  the  TMpred  server  on  the  ExPASy  server 
(https://embnet.vital‐it.ch/software/TMPRED_form.html). The putative protein  topology was obtained using  the normal prediction of  the Phoebius  server 
(https://phobius.sbc.su.se/index.html). 

a: Detection of two transmembrane helices in total but without significative probability. 


