Supplementary Figure 1
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Signal Sequence Leucine zipper

|
T
—————— AAHRWAVWAVLLLRLLVPAAR--—-—----VLANMEGDALHSLRTNLVDPNNVLQ

AEARLLRRRRLCLAVAVVWVVAVAVSR-—————— VGANTEGDALYSLRQSLKDANNVLQ
—————— AARRRLLLLLVLLLCRLAA---------VLPTSEVEALQGFMAGFAGGNAAFQ
———————————————————————— psC-------R-——————-"—"—"—"-""""""--—-——-
—————————— RELRVAVLIIAVSLPSF-------SASDRQGDALYDMKOKLNVTGNQLS
—————————— KLIAFGLLLLG-YIQYF--—---—--ATPDSEVIALYEIRTMLNDSRGVLN

—————— RMRWWAAPLAAVLAVILLPSS-TATLSPAGINYEVVALMAIKTELQDPYNVLD
————— AGPRALAVAAAVVVAAWAVAAAGDPPLSPKGLNYEVAALMAVKSRMRDEKGVMG
————— ASNLFLLLFFLVVSYAPFLAFS------SEPLNPEVEALIATRQGLVDPHGVLN
—-——— AMEVALAVYSLVLLASEFSFPCRLASALLSPKGVNYEVQALMMIKTSLKDPHGVLK
—————— EPPFFLLLLLLVVSSSSPS—---AALLSAKGVYNEVQALIVIKNLLKDPHGVLK

A 4 v | LRRI | LRR2

T
SWDPTLVNPCTWFHVTCNNDNSVIRVDLGNAALSGTLVPQLGQLKNLQYLELYSNNISGT

SWDPTLVNPCTWEFHVTCNPDNSVIRVDLGNAQLSGALVPQLGQLKNLQYLELYSNNISGT
SWDASAPNPCTWEHVTCGPGNQVIRLDLGNQSLSGELKPDIWQLOALQOSLELYGNSISGK
———————————————————————— TLASMGFTGVLSPRIGELQFLNVLTLPGNKITGG
DWNONQVNPCTWNSVICDNNNNVIQVTLAARGFAGVLSPRIGELKYLTVLSLAGNRISGG
GWNNNQVSPCYFPSISCNQDQKVISITLSSSGLSGFLSPSIGKLLYLQQLLLNDNNITGG
NWDINSVDPCSWRMVTCSADGYVSALGLPSQSLSGKLSPGIGNLTRLOSVLLONNAISGT
GWDINSVDPCTWSMVACSPDGFVVSLOMANNGLAGTLSPSIGNLSHLOTMLLONNMISGG
NWDEDSVDPCSWAMVTCSAHNLVIGLGAPSQGLSGTLSGRIANLTNLEQVLLONNNITGR
NWDQODSVDPCSWTMVTCSPENLVTGLEAPSONLSGLLSASIGNLTNLEIVLLONNNINGP
SWDONSVDPCSWAMITCSPDFLVTGLEAPSQHLSGLLSPSIGNLTNLETVLLONNNITGP

« ok Kk . ek * - K * k%

| LRR3 | LRR4

IPSELGNLTNLVSﬂDLYLNNFTGPIPDSLGNLLKLRFﬂRLNNNSLSGSIPKSLTAITALQ
IPNELGNLTNLVSLDLYLNNFTGEFIPETLGOQLYKLRFLRLNNNSLSGSIPKSLTNITTLQ
IPSELGRLASLOTLDLYLNNFTGEIPNELGNLSKLSNLRLNNNSLSGAIPMSLTTIQNLE
IPEQIGNLSSLTSLDLEDNLLVGPIPASLGQLSKLOQILILSONNLNGTIPDTVARISSLT
IPEQFGNLSSLTSLDLEDNLLVGEIPASLGQLSKLOQLLILSDNNENGSIPDSLAKISSLT
IPQELGNLSSLTTLKLGGNSLNGSIPDSLGRLSKLONLDMSKNLLIGNIPTSLSNLSSLN
IPASTIGRLGMLQTLDMSDNQITGSIPSSIGDLKNLNYLKLNNNSLSGVLPDSLAAINGLA
IPPEIGKLTNLKALDLSGNQFVGEIPSSLGRLTELNYLRLDKNNLSGQIPEDVAKLPGLT
LPPELGALPRLOTLDLSNNRFSGRVPDTLGRLSTLRYLRLNNNSLSGAFPSSLAKIPQLS
IPEEIGRLTKLKTLDLSSNHEFSGGIPNSVGHLESLQYLRLNNNTLSGAYPSSSANLSQLV
IPAETIGRLENLKTLDLSSNSFYGEIPSSVGHLESLQYLRLNNNTLSGPFPSASANLSHLV

.k «k Kk * ek . *x e ok ek «k Kk * * . * . K * . . *

| LRRS | \ 4 v SPP Motif

VLbLSNNNLSGEVPSTGSFSLFTP£SFANNPSL GPGTTKPCPGAPPFSPPPPYNPPTP-
VLDLSNNNLSGEVPSTGSESLFTPISFANNKDLCGPGTTKPCPGAPPESPPPPENPPTP-
VLDLSHNNLSGIIPTNGSEFSHEFTPISEFSNNPRTFANSSDSPSNNSGAAVPS—————-————
DIRLAYNKLSGSIP--GSLFQVARYNFSGNNLTCGANFLHPCSSSISYQGS—-——-——————
DIRLAYNNLSGQIP--GPLEFQVARYNFSGNHLNCGTNFPHSCSTNMSYQSG-————————
DINLADNNLSGEIP--KRLLQVSHYSYIGNHLNCGQHLIS-CEGNNINTGG-—-—-——————

LVDLSENNLSGPLP----KISSRTENIVGNPMICGVKSGDNCS--SVSMDPLS——————-—
FLDLSSNNLSGPVP----KIYAHDYSIAGNRFLCNSSIMHGCKDLTVLTNEST-—-—————
FLDLSYNNLTGPVP----HFPTRTEFNVVGNPMICGSSSGSHAGNANAAECATVVAPVTVP
FLDLSYNNLSGPVP----GSLARTFNIVGNPLICAAGTEHDCYGTLPMPMSYSLNNTQGT
FLDLSYNNLSGPIP----ESLARTYNIVGNPLICDANREQDCYGTAPMPMSYSLNGSRGG
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Transmembrane Domain
]

T
-——-VQSPGSSSSTGAIAG----GVAAGAALLFATI-——————————— PAIGFAWYRRR-KPQ

-——-TVSQGDSK-TGAIAG----GVAAAAALLFAV-—————————— PATIGFAWWRRR-KPE
————— GRSSASSIGTIAG----GAAAGAAML.FAA—-————-—-————-PIVLFAWWWRR-KPH
——————— SHGSKVGIVLG----TVVGAIGILIIG-—-——-—-—-—-—-—-—--AVFIVCNGRRKSHLR
——————— SHSSKIGIVLG----TVGGVIGLLIVA----—-—-—-—-——--ALFLFCKGRRKSHLW
——————— SNNSKLKVVA-----SIGGALTLILVII--———-—-————-VLFLLWWQRMR-HRP
—————— YPPDDLKTQPQQ--—--GIARSHRIAIICGVTVGSVAFATIIVSMLLWWRHRRNQ
—————— ISSPSKKTNSHH----QLALAISLSIIC-—-—————--ATVEFVLFVICWLKYCRW
FPLDSTPSSSSRAAAAAVGRSKGGGGAARLPIGVGTSLGASALVLLAVSCFLWRRRRRHR
LMP--AKSKSHKVAIAFG----STIGCISFLIPVMG-—-—-—————————— LLFWWRHRRNH
ALPPAARDRGHKFAVAFG----STAGCMGLLLLAAG-———————————— FLEWWRHRRNR
| ‘ :
EHF---—-—————————= FDVPAEEDPEVHLGQLKRFSLRELOVATDTEFSNKNILGRGGE
EHF - ——— FDVPAEEDPEVHLGQLKRFSLRELOVATDNESNKNILGRGGE
DQF-—————————————— FODLLEEETPEVHLGQLRRFTLRELOVATDNEFSQTNLLGRGGE
EVF—————————————— VDVSGEDDRRIAFGQLKRFAWRELOLATDSESERKNVLGQGGE
EVF——---—-----——— VDVAGEDDRRIAFGQLKRFAWRELOIATDNEFSERNVLGQGGE
EIVY-"—-—-——————————= VDVPGQHDHNLEFGQIKRFSLRELOIATNNFSEQNVLGKGGE
QIfF————————————-—-—- FDVNDQYDPEVCLGHLKRYAFKELRAATNNENSKNILGEGGY
RLP-—————————————— FASADQ-DLEIELGHLKHFSFHELOSATDNENSKNILGQGGE
CLLSGPSSVLGILEKGRDVEDGGGGEVMARLGNVRQFGLRELHAATDGFSARNILGKGGFEF
QIL-——————————————- FODVD-———————— - —— === GK-——————-
QIL-——————————————- FDVDEQQIENVNLGNVKRFSFRELOAATEGEFSGKNILGKGGE
H 1l ‘ 1l H [\ H v

GKVYKGRL--ADGSLVAVKRLKEERTPGGELQFQTEVEMISMAVHRNLLRLRGEFCMTPT-
GKVYKGRL--ADGSLVAVKRLKEERTPGGELQFQTEVEMISMAVHRNLLRLRGFCMTPT -
GKVYKGRL--LDGSLIAIKRLNEDRIGTGERQFLMEVEIISMAVHONLLRLOGYCMTPT -
GKVYKGAL--PDGTKIAVKRLTDYESPGGEAAFLREVELISVAVHRNLLRLIGECTTQT-
GKVYKGVL--PDGTKIAVKRLTDYESPGGEAAFLREVELISVAVHRNLLKLIGECTTQT-
GKVYKGVLSGPHGRKVAVKRLFEVEKPEGEIAFLREVELISIAVHKNILRLIGECTTTK-
GIVYKGFLR--DGAIVAVKRLKDYNAVGGEVQFQTEVEVISLAVHRNLLRLIGFCTTEN-
GVVYKGCLR--NGALVAVKRLKDPDITG-EVQFQTEVELIGLAVHRNLLRLYGEFCMTSK-
GDVYRGRLS--DGTVVAVKRLKDP-TASGEAQFRTEVEMISLAVHRHLLRLVGECAAASG

GNVYRGQL--PDGTLMAVKRLKDGNAAGGEAQFQTEVEMISLALHRNLLRLYGLLHDRHR
o o . . . . o« Kk .

\ VI

ERLLVYPYMANGSVASRLRﬁRPPSEPPLDWRTRRRIALGSARGLSYLHDHCDPKIIHRDV
ERLLVYPYMANGSVASRLRERQPNDPPLEWQTRTRIALGSARGLSYLHDHCDPKIIHRDV
ERLLVYPYMENKSLETRLRECSDSQQPLDWPTRRKIALGSARGISYLHEGCDPKIIHRDV
ERLLVYPFMONLSVAYRLREFKPGEPILDWSARKRVAIGTARGLEYLHEHCNPKIIHRDV
ERLLVYPFMONLSVAYRLRDFKPGEPVLNWPERKRVAIGTARGLEY LHEHCNPKIIHRDV
ERLLVYPYMENLSVASRLRDIKLNEPALDWPTRVRIALGAARGLEYLHEHCNPKIIHRDV
ERLLVYPYMPNGSVASQLRELVNGKPALDWSRRKRIALGTARGLLYLHEQCDPKIIHRDV
ERLLVYPYMPNGSVADRLRDYHHGKPSLDWSKRMRIAVGAARGLLYLHEQCNPKIIHRDV
ERLLVYPYMPNGSVASRLR----GKPPLDWQTRKRIAVGTARGLLYLHEQCDPKIIHRDV

APPSLPLHVQRQRRLPPQSEAGVGVGDEEEDRGGGGEGPGVPARAVRPODHPPRROGROR
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\ VIl H VIl \\ X

KAANILLDEDFEAVVGDEGLAKLMDYKDTHVTTAVRGTIGHIAPEYLSTGKSSEKTDVEG
KAANILLDEDFEAVVGDEFGLAKLMDYKDTHVTTAVRGTIGHIAPEYLSTGKSSEKTDVEG
KAANILLDEKLEAVVGDEGLARIMDYKVSHVVTGVMGTLGHIPMEYLTAGRTSDKTDVEG
KAANVLLDEDFEPVVGDFGLAKLVDVQKTSVTTQVRGTMGHIAPEYLSTGKSSERTDVEG
KAANVLLDEDFEPVVGDEFGLAKLVDVQKTSVTTQVRGTMGHIAPEYLSTGKSSERTDVEG
KAANVLLDGNFEAVVGDEGLAKMIDRERNTVTTGVRGTMGHIAPEYLKTGRPSVKTDIEFG
KASNVLLDEYFEAIVGDEFGLAKLLDHRESHVTTAVRGTVGHIAPEYLSTGQSSEKTDVEG
KAANILLDESFEAIVGDFGLAKLLDRQESHVTTAVRGTIGHIAPEYLSTGQSSEKTDVYG
KAANVLLDECHEAVVGDFGLAKLLDHGDSHVTTAVRGTVGHIAPEYLSTGQSSEKTDVEG

AAGRGVRGRRRRLRAGQAAGPPGVARHHGGAGHRRPHRAGVPVHGAVVGPDRRLRLRHPA

[ X

YGIMLLELITGQRAFDLAR----LANDDDVMLLDWVKGLLKEKRLEMLVDPDLOSNY—---
YGIMLLELITGQRAFDLAR----LANDDDVMLLDWVKGLLKEKKVEMLVDPDLOSGE---
YGIMLFELISGKRGFDLVG----LANEENARVHDWVKKLLEEDRLEVLIDPNLLEIYNGG
YGIMLLELVTGQRAIDEFSR----LEEEDDVLLLDHVKKLOREGQLGAIVDRNLSSNYD--
YGIMLLELVTGQRAIDFSR-—-—--LEEEDDVLLLDHVKKLOQREGQLGSIVDRNLNQNYD-—
YGVMLLEIVTGERAVEFPEF----SEGDSEIMLNDQVKRLVQGGRLTDIVDHNLDTAYD--
FGVLLVELITGQKALDEFGR----LANQ-KGGVLDWVKKLHQEKQLSMMVDKDLGSNYD—--
FGILLLELITGPKTLSNGH----AQSQ-KGMILDWVREVKEENKLDKLVDRDLKYSFEFD--

FGILLLELVTGQRALEVGKGS-GVIQHOKGVMLDWVRKVHQEKLHDLLVDQDLGPHYD-—

AGARHRPDGARVRQVVQPOQGRHAGLGEEDAVGEEGGGAGGQGVRRRVRPGGGGGDGAGGS

‘ ‘ XI ‘ C- Terminal Domain

———1IDVEVESLIOVALLCTOGSPTERPKMAEVVRMLEG-DGLAERWEEWQKIEVVROEVE

—-—-VEHEVESLIOVALLCTOGSPMDRPKMSEVVRMLEG-DGLAERWEEWQKVEVVRQEAE
EQGVREEMRLLVOIALLCTOESAPSRPRMSTVVTMLE--DGIAEHWDAWQRKTIVQASLQ
—-——-GQEVEMMIOQIALLCTOASPEDRPSMSEVVRMLEG-EGLAERWEEWQQVEVTRRQODY
———-DEEVEMMIOIALLCTOSSPEDRPSMSEAVRMLEG-EGLAERWEEWQQVEVTRRQOEY
————LOQLEKMIQIALLCTHVEPHLRPAMSEVVOMLEGNVVPAEQWEEWQVAELARRHQH
—-——-—-RVELEEMVOVALLCTQYYPSHRPRMSEVIRMLEG-DGLAEKWEASQNVDTPKSVSS
—-——-—-FAELECSVDVILOCTOTNPILRPKMSEVLNALEA-NVTLPENGIDLNREVPPYGGS
—-——-RIEVAEMVOVALLCTOFQPSHRPRMSEVVRMLEG-DGLAEKWEANHRPAAMAAAAA

PLHPVPPRPPPPHVRRRPHARGRRPRRPLGEGLRPLHRRRRLPLPLPPHLRPGAARRRLR

LGPHRNS--EWIVDSTDN-—-—————-—-———————————— LHAVELSGPR 624
LAPRHN---DWIVDSTYN-—-————-—-———————————— LRAMELSGPR 628
GGQGVS---EARNDSVAN--—-——-——————————————— LPPDTLSGPR 616
ERMQOR--FDWGEDSIFN--—---—-—-=—-——————————— QEAIELSAGR 543
ERMORR--FDWGEDSVYN------—-————————————— QEAIELSGGR 607
EMNQORRLFSEFSEESLNI-—-—---———————-———————— QEAIQLSSGR 608
ELLPPKFMDFAADESSLG-—=—=-——————————————— LEAMELSGPR 628
CSEFSVRHED-PHDSSSFI---—--—---——————————— IEPIELSGPR 620

PHELGYDHRNDSNGSVFFNDFHDNDSSLSSDEVRSIDMVEEMELSGPR 678

RRLRPLLLRPHRRLLPPRPGRR--———===———————— ALRPQITPP- 644
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