
Reference:
Petromyzon marinus NUMB 
1-26585

Alignment 1
Petromyzon marinus NUMBL
1-12275
Criteria: 70% identity, 100 bp

Alignment 2
Petromyzon marinus NUMB_Like
1-8466
Criteria: 70% identity, 100 bp
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MSRSAAASGGPRRPERHL PPAPCGAPGPPETCRTEPDGAGTMNKL RQSL RRRKP - AYVPEASRPHQWQADEDAVRKGTCSFPVR- - YL GHVEVEESRGMHVCEDAVKKL KAM- - - - - - - - - - - - - - GRKSVKSVLWVSADGL RVVDDKTK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MNKL RQSFRRKKD- VYVPEASRPHQWQTDEEGVRTGKCSFPVK - - YL GHVEVDESRGMH I CEDAVKRL KAER- - - KFFKGFFGKTGKKAVKAVLWVSADGL RVVDEKTK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MNRL RQSFRRKKE - KGVPESSRPHQWQTDEEAVRHGQCSFPVKVQYL GAVEVDESRGMHVCEDAVKRL KSSTGNRRSVSGFL EVVGRTKVRAVLWVSADAL RVVADL TK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MNRL RQSFRRKKE - KGVPESSRPHQWQTDEEAVRHGQCSFPVKVQYL GAVEVDESRGMHVCEDAVKRL KSSTGNRRS I SGFL DVVGRTKVRAVLWVSADAL RVVADL TK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - M I GRMRHSL RRKKDGDGAETPRRPVQWE I DENNVRTEGCHFFVK - - YL GCVEVQQSRG I HVCEEAVKKL KSSS - - - - - - - - - - - - - - - KKVRAVL FVCPEQL RL VDEDTK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - M I GRMRHSL RRKKDGDGAETPRRPAQWE I DENNVRTEGCHFFVK - - YL GCVEVQQSRG I HVCEEAVKKL KSSG- - - - - - - - - - - - - - - KKVRAVL FVCPEQL RL VDEDTK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LQ
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - Q
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DL L VDQT I EKVSFCAPDRNL DKAFSY I CRDGTTRRW I CHCFL AL KDS - GERL SHAVGCAFAACL ERKQRREKECGVTAAFDASRTSFAREGSFRL SGGGRPAEREAPDKKKAEAAAAPT - - - VAPGPAQPGHVSPTPATTSPGEKGEAGT
DL I VDQT I EKVSFCAPDRNFDRAFSY I CRDGTTRRW I CHCFMAVKDT - GERL SHAVGCAFAACL ERKQKREKECGVTATFDASRTTFTREGSFRVTTATEQAEREE I MKQMQDAKKAETDK I VVGSSVAPGNTAPSPS - - SPTSPTSDAT
DL I VDQT I EKVSFCAPDRNYERAFSY I CRDGTTRRWL CHSFMAVKDS - GERL SHAVGCAFAACL ERKQKREKECGVTATFDASRTSFTREGSFRVMTATEQAERQEAL RQ I EEQKRAVFSG I N- MTSL TTPFATPSP - - PL PTTMKC I I P
DL I VDQT I EKVSFCAPDRNYERAFSY I CRDGTTRRWL CHSFMAVKDS - GERL SHAVGCAFAACL ERKQKREKECGVTATFDASRTSFTREGSFRVMTATEQAERQEAL RQ I EEQKRAVK I K I TVKTSL TTPFATPSP - - PL PTT I KCM I A
DL I MDQT I EKVSFCAPDPRNERAFSY I CRECTTL RWL CHSFL ARRDSQGERL SHAVGCAFAECL ERKRQREL GCSVTATFDESRTTFSREGSFRVPSATEL ARQGEGGAGQARQL R I AEGAARGGSPGGAGSGGGSPVASL PPRSNSMG-
DL I MDQT I EKVSFCAPDPRNERAFSY I CRECTTL RWL CHSFL ARRDSQGERL SHAVGCAFAECL ERKRQREL GCSVTATFDESRTTFSREGSFRVPSATEL ARQVRVFRA I AAAR I I AEGAARGGSSGGAGSGGGSPGGSL PPRSNSMG-
DL I VDQL I EKVSFCAPDRNL ERAFSY I CRDGTTRRWMCHCFMAARDS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
DL I VDQL I EKVSFCAPDRNL ERAFSY I CRDGTTRRWMCHCFMAARDSGERL S - HAVGCAFTVCL ERKQRREKECGVTATFDVDRTSFMREGSFRGGRATARGPPSRRRRPRTPAPRWPRRRRPRPRRRPPRRSPRPPP - - PPPPAVVAAA
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PVAAGTTAAA I PRRHAPL EQL VRQGSFRGFPAL SQKNSPFKRQL SL R- - L NE - L PSTL QRRTDFQVKGTVPEMEPPGAGDSDS - - - I NAL CTQ I SSSFASA - - - GAP - - - - - - - - - - - - - APGPP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TSL EMNNPHA I PRRHAP I EQL ARQGSFRGFPAL SQKMSPFKRQL SL R- - I NE - L PSTMQRKTDFP I KNAVPEVE - - - - GEAES - - - I SSL CSQ I TNAFSTP - - - EDPFSSAPMTKPVTVVAPQSPTFQANGTDSAFHVL AKPAHTAL APV
GPSDGGSVL S I PRRHAP I DEL VRQGSFRGFPAL L QKSSPFKRNL SL R- - L ND- L PSTL QRKTDFQL L NKVPEVESPNSPEPPSADG I HTL CSQ I TGSFPPA - - - EDPFSAVPMSRPNVPGVATL PL VPANTVPSAFPVTNSKPPVSPHST
GPSDGGSVL A I PRRHAP I DEL VRQGSFRGFPAL L QKSSPFKRNL SL R- - L ND- L PSTL QRKTDFQL L NKVPEVESPNSPEPPSADG I HAL CSQ I TSSFPPA - - - EDPFCAVPMSRPNVPGVATL PL VPANTVPSAFPVTNSKPPVSPHST
GL GRSEL PHA I PRRHAPL EEL ARQGSL RSFPKL QQ- SSPFKRQL SL Q- - HQMGQCSQL NRASL FRHL L PL ETAGG- DAL SSFSGSMASAL AASSSSSQPPPPP I SDPFL AAPMPRPPQPSVPTPP - PPL NTQEDKWHGTQCQP - - QPCGE
GL GRSEL PHA I PRRHAPL EEL ARQGSL RNFPKL QQ- SSPFKRQL SL Q- - HQMGQCSQL NRASL FRHL L PVETAEG- DAL SSFSGSMASAL AASSSSSQPPP - - I SDPFL AAPMPRPPQPSVPTPP - PPL NTQENKWHVTKCQP - - QPCGE
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TVEVGGHVDAL CAQMNSTRL APSPPSDPFYSPSADNGPSRMASPAA - - - GNVPWAP - - - - - - - - - - - - - - -

GSWGAATCAVPRRRAPL EHMARQGSFRGFPAL VQGSSPFRRQL SL RL DE - - - - - - - - L PSTL QRRSGL DSVDCGL SGDTAEAGGHADTL CAQMNSTRL APSSPSDPFCSPSADNGP - R I ASPAAA I I GNVPWAP - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PATTGTSAWG- - - - - - - - - EPS - VPPAAAFQPGHKRTPSEAERWL EEVSQVAKAQQQQQQQQQQQQQQQQQQQQAASVAPVPTMP - PAL QPFPAPVGPFDAAPAQVAVFL PPPHMQPPFVPAYPGL GYP
MPVRETNPWAHAPDAANKE I AATCSGTEWG- - - - - - - - - QSSGAASPGL FQAGHRRTPSEADRWL EEVSKSVRAQQPQASAAPL QPVL QPPPPTA I SQPASPFQGNAFL TSQPVPVG- - - VVPAL QPAFVP - - - - - AQSYPVANGMPYP

VAPVRDVNPWTHA - - - - - - - - ASVTVATAA - - - - TRVFVGTGASTTVGPAFNPGHRRTQSEAERWL DEVAKSTQNQKQPQGQAL PPGVTPPHGL SPTQMQPVGSL P - - - - GGVPSAAFAMQHHHHYQPVAVAAAATSYPGHFTVNGGGQ
VAPVRDVNPWSHA - - - - - - - - SSVTVGTAAMWWGTCVCGGTGTSTTVGPAFNPGHRRTQSEAERWL DEVAKSTQNQKQPHGQVL PPGVTPPHGL SPTQMQPVGSL P - - - - GGVPSAAFAMQHHHHYQPVAVAAAATSFPGHFTVNGGGQ
K I FL HRVL PTRPD- - - - - - - - PAETNL PAR- - - - - - - - - - - - RVTCVTRGVTP - - - - - - QAAERWAGSSARTTSRAPATNRDGDAPRRRP I AGWTKPSAHRATSSS - - - - SSRP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGGRL A
KL FL HRVL PTRPD- - - - - - - - PARN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VSPRAAR- - - - - - NVCDAWRGAAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAMG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VAAREMATFAGVKPMSL SEAEQWL ADVARAVTTPCPSPL TPRSPPASCAAAAAAVL L PL PAAPC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YQAP - - - L PTTTHTGPYSSPL L
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VAAREMATL AGVKPMSL SEAEQWL ADVARAVTTPCPSPL TPRSPP - - - - - - - AAAL L PL PVAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YQAPPTAL PMTAHTGPYSSPL L

501
521
533
538
476
424
186
353

609
651
658
661
538
467
306
482

PMPRVPVVG I TPSQMVANAFCSAA - - - - - - - - - - - - QL Q- - - PQPATL L GKAGAFPPPA I PSAPGS - - - - - QARPRPNGAPWP - - - - - - - - - - - - PEPAPAPAPEL DPFEAQWAAL EGKATVEK - - - - PSNPFSGDL QKTFE I EL
- APNVPVVG I TPSQMVANVFGTAG- - - - - - - - - - - - HPQAAHPHQSPSL VRQQTFPHYEASSATTSPFFKPPAQHL NGSAAFNGVDDGRL ASADRHTEVPTGTCPVDPFEAQWAAL ENKSKQRTN- PSPTNPFSSDL QKTFE I EL
QYSTGPTPSMTPSQMVASAFTVASNPGAVAAAPAVGQPTQSL SQFNSNL NNST - - - QAAKPSL PAGGFGGNAASAFTNGNGVS - - - - - - - - - - - - - AGEDQFEAQWQQPHNPTQQQQQ- - PQRFT - PSPTNPFSSEVQKTFE I R I
QYSTGPTPSMTPSQMVVSAFTVA - - - - - - - AAAAVGQPTQSL SQFNSNL NNSTQAAQAAKPSL PAGGFGGNAASAFTNGNGFE - - - - - - - - - - - - - AQWVAL ETRHKQQQHPTQQQQQQQPQRFT - PSPTNPFSSEVQKTFE I R I
RRAL PTTSRASR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GPSRTPRCPPTSTGQQGRTTRSCTSSL TAMST I KRGAAAGTR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QRCSRWDRP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- WFL GEDDQQSP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GPQSGRRRTPS - - - - - - EADRWL DEA I CASRHKQQQQAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QH- QQHRMGMTPSQMAASVFSKTG- - - - - - - - - - - - SPKVASAR- - - - PATGAVFASRQTTAVFGGG- - - - GGVGGPASWAPR- - - DSPVPAAYAGAPRPPAL PQVDSFESRWAAAQADSHKSCL GPPRGDPFCADAFKTFE I RL
QHQQQHRTGMTPSQMAASVFSKTG- - - - - - - - - - - - SPKVASAAGAVRAATGAVFASRQATAVFGGGNGGNGGGNGTASWAPR- - - DSPVPAAYAGAPRPPAL PQADSFESRWAAAQADSHKSCL SPPRGDPFCADAFKTFE I RL
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Figure S6
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