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Figure S1. Monomer, homodimer formation and protein expression levels of human MICU1 splicing variants. HeLa cells 

were harvested after 24 hours of transfection with the indicated constructs, and total protein was extracted and subjected 

to western blotting analysis with ‐HA antibody. SDS‐PAGE was performed both in the presence and in the absence of 

DTT. α‐TOM20 was used as loading control. 

 

Figure S2. MICU1 and MICU1.1 alternative splicing regulation among different mouse muscles. Representative acryla‐

mide gel of PCR products using primers spanning the MICU1 extra exon of cDNA of mouse muscles (TA: Tibialis anterior; 

EDL: Extensor digitorum longus muscle; GS: Gastrocnemius and SOL: soleus). MICU1 produces a band of 140 bp, MICU1.1 of 

152 bp. 
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Figure S3. Prediction of the binding sites of splicing factors involved in muscle differentiation in Homo sapiens and Mus 

musculus 300 bp surrounding the MICU1.1 extra‐exon. (A,B) Genomic coordinates, motives, K‐mer, Z‐score and P‐value 

of the identified binding sites. (A) Binding sites in the mouse sequence. (B) Binding site in the human sequence. 

 

Figure S4. Silencing efficiency of splicing factors involved in myogenic differentiation. C2C12 myoblasts were transfected 

with either control scramble or  the  indicated siRNA. After 72 hours, cells were harvested, and expression  levels were 

evaluated by qPCR and normalized to GAPDH. n=3. Data are expressed as mean ± SEM. For data analysis, parametric 

one–way ANOVA was used with post hoc Tukey’s multiple comparison test for each sample. * p≤0.05. 
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