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Trimmed multiple sequence alignment of cnidarian, lophotrochozoan and arthropod 
LWamide, GWamide and MIP proneuropeptides. 
 
 

 
Trimmed multiple sequence alignment of Nematostella vectensis and Strongylocentrotus 
purpuratus glycoprotein hormones with arthropod bursicons. 
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Shared motif in deuterostome neuromedin-U and protostome PBAN/pyrokinin families. 
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XP_003199491_Danio_rerio
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Shared motif in deuterostome cholecystokinin and protostome sulfakinin families. 
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KNF F WK T F T S C
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RNF F WK T F S S C
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GRMYWRCY F NA
KRNF WRQCS L N
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Shared motif in deuterostome somatostatin and protostome allatostatin-C families. 
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NT F GY - F - - P Y - K R S E Y V P Y NGA I G - - - - - - T DMKKRYGR L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F MGR F GG - - - - - - - - -
K R YGR L F MT P Y - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L DKR YGA F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R I GK - - P S - - - - - S A R Y - - F W - - - - - - -

380 390 400 410 420 430
- - R RQF K V V T R S - QE DP NAY - - - - - - - - - - - - - - - SGE I F DA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - K R SQEQ - - - - - DE DE NS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S E V E KR YGGF MGY - - - - - - - - -
- - K R F A E A - L P S - NE EGE S Y - - - - - - - - - - - - - - - S K E V P EME KRYGGF MR F - - - - - - - - -
- - R R F ADS L L P S - DE DGE S Y - - - - - - - - - - - - - - - S K E V P E V E KR YGGF MR F - - - - - - - - -
- - T R F T DS F L P S - DE DGE S Y - - - - - - - - - - - - - - - S K E NP DME KRYGGF MR F - - - - - - - - -
- - R R F S DS V L P S - DE DGE S Y - - - - - - - - - - - - - - - S K E I P EMDKRYGGF MR F - - - - - - - - -
K DKR YGS L F T PMF GQKGKRYGG L L AQMYGRS E P T S DKRSGEMQKRYGH L LGQ L F S NKSGKR
- - K R L - - - - - - - - - - - GS AN - - - - - - - - - - - - - - - E I R I SQ I K K - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - K - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -  

Multiple sequence alignment of protostome and deuterostome opioid proneuropeptides. 
 
 
 

 
Trimmed multiple sequence alignment of the C-terminal Cys-containing peptide in luqin 
precursors of protostomes and deuterostomes. 
 
 
 
 

 
Multiple sequence alignment of insect and Saccoglossus kowalevskii allatotropin 
precursors. 
 
 
 



NP_001070860.1_Danio_rerio
EDM06064.1_Rattus_norvegicus
EGW08038.1_Cricetulus_griseus
ADL41188.1_Leucoraja_ocellata
XP_003913141.1_Papio_anubis
XP_002197774.1_Taeniopygia_gut
CAG02825.1_Tetraodon_nigroviri
XP_003222637.1_Anolis_caroline
ADX06858.1_Salvelinus_namaycus
AEZ56940.1_Silurus_meridionali
XP_002598524.1_Branchiostoma_f
XP_002734994_Saccoglossus_kowalevskii

NP_001070860.1_Danio_rerio
EDM06064.1_Rattus_norvegicus
EGW08038.1_Cricetulus_griseus
ADL41188.1_Leucoraja_ocellata
XP_003913141.1_Papio_anubis
XP_002197774.1_Taeniopygia_gut
CAG02825.1_Tetraodon_nigroviri
XP_003222637.1_Anolis_caroline
ADX06858.1_Salvelinus_namaycus
AEZ56940.1_Silurus_meridionali
XP_002598524.1_Branchiostoma_f
XP_002734994_Saccoglossus_kowalevskii

10 20 30 40 50 60 70 80 90
AKK LQV L V F - MA L - L AH L ARDAEGV A - S CCARA - - - - - - PGS CK L Y EML CRAGRRNDS S V ARH L V H L NNDAAVG I L T LGKR - - K VGE S - R V HD
V T L L L L L L L - - P P A L L S LGV DAQP L P - DCCRQK - - - - - - T CS CR L Y E L L HGAGNHA - - - - - - - - - - - - - - - - AG I L T LGKR - - R PGP P - G LQG
V T L L L L L L L - - P P A L L S LGV DAQP L P - DCCRQK - - - - - - T CS CR L Y E L L HGAGNHA - - - - - - - - - - - - - - - - AG I L T LGKR - - R PGP P - G LQG
- - - - L DV I L - ML A L L CS L V S A S P R V P - KCCCQQ - - - - - - T CS CKV I D L L RGT GN - - - - - - - - - - - - - - - - HA AG I L T LGKR - - - K T NAQP LQN
V T L L L L L L L - L P P A L L S PGAAAQP L P - DCCRQK - - - - - - T CS CR L Y E L L HGAGNHA - - - - - - - - - - - - - - - - AG I L T LGKR - - R SGP P - G LQG
C L L L L L L L - - - - - - - CS L AAARHS L P - HCCRQK - - - - - - T CP CRV Y D L L HGMGNHA - - - - - - - - - - - - - - - - AG I L T LGKR - - K S V P L - T F QS
V P V L L F ML L - - - - - L SQ L ACDAHSMS - E CCRQP - - - - - - S R S CR L Y V L L CRSGS KP - LG - - - - - R P L T GDAAAG I L T LGKR - - V E DE E - R F QS
P RAS F L L L L - - - - - F CS L AMGKQAV P - DCCRQK - - - - - - S CP CN I F D L L HGT GNHA - - - - - - - - - - - - - - - - NG I L T LGKRGS A T A T K - T F QS
L K V L I L L L L - - - - - V S H L ACDAQGV A - NCCRQK - - - - - - S HS CR L Y V L L CRSGDGT GT R - - - - - GP L T DDAAAG I L T LGKR - - K E T DE RR F QS
L AKKV L L L A - - - - L L VQ L T CDAE AMT T S CCARK - - - - - - P HQCT L Y E L L CRAGHRN L T DP DGK LGR L S S DAAAG I L T LGKR - - K A P E T - R YQD
CMHV L L A V L - - - - F VG L L CKGSWAF P - RCCWRR - - - - - - T CNCP HF RR L F GP RNHG - - - - - - H - - - - - - - - - - G I L T VGKR - - QRGEG - - - - -
- ML I F S A V L - - - - - V A V L F T HT S AQP - QCCRGVGCK I P P NCKCP F QS I I CDNP T KN - - - - - - - - - - - - - - - - - - V L T AGKR - - - NY L P I S K S N

100 110
R LQQ L L HNS RNQAAG I L T MGKR
R LQR L LQANGT NT E R SWKT AQR
R LQR L LQANGNHAAG I L T MGHS
R L HH L L HG L E NQA T G I L T MGKR
R LQR L LQASGNHAAG I L T MGRR
R L Y R L L HGSGNHAAG I L T MGKR
R L HQ L L HGS RNQAAG I L T MGKR
R L Y R L F HS S DNQAAG I L T MGKR
R L NQ L L HGS RNQAAG I L T MGKR
R LQQF L HS S RNQAAG I L T MGKR
E Y K S L P RGE HDP S HGG L P T S L V
E L S T YQRP V S DAK T NV V T S DD I  

Multiple sequence alignment of Saccoglossus kowalevskii allatotropin and chordate 
orexin proneuropeptides. 
 
 
 

 
Trimmed multiple sequence alignment of protostome and deuterostome achatin 
proneuropeptides. 
 
 

 
Trimmed multiple sequence alignment of protostome L11 and CCHamide/polychaete 
excitatory peptide neuropeptides. 
 
 
 
PASA_GEN_10400009_Daphnia_pulex
ccap_Tetranychus_urticae
CCAP_Nasonia_vitripennis
CCAP_DROME
CCAP_Tribolium_castaneum
CCAP_MANSE
NP_001124369_Bombyx_mori
CCAP_PERAM
ADK73625_Rhodnius_prolixus
CBM40422.1_ConoCAP_Conus_villepinii
ES398282_Mytilus_californianus
FQ665313_Crassostrea_gigas
FP600843_Hirudo_medicinalis

PASA_GEN_10400009_Daphnia_pulex
ccap_Tetranychus_urticae
CCAP_Nasonia_vitripennis
CCAP_DROME
CCAP_Tribolium_castaneum
CCAP_MANSE
NP_001124369_Bombyx_mori
CCAP_PERAM
ADK73625_Rhodnius_prolixus
CBM40422.1_ConoCAP_Conus_villepinii
ES398282_Mytilus_californianus
FQ665313_Crassostrea_gigas
FP600843_Hirudo_medicinalis

10 20 30 40 50 60 70 80 90
E I EQWS F K - - - - - E K R P F CNA F AGC - - GRKRSM I KDT KHP P Y E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K A A S NHP R L P N - - - - - - A DT K
I NS F SGH L - - - - - DKR P F CNA F T GC - - GKKRS L S I P NY P N L P S S L AMDDS S S A S P P S S S S S S Y P A S S S L L S S S S L S I DE P L A I NEWL NY L RMT QK
DDG L E I V A - - - - - MKR P F CNA F T GC - - GRKRDP S Y A SG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LQ L P I P - - - - - - - - - - - L Y R A
ANHK L SGV I QWKY E KRP F CNA F T GC - - GRKR T Y P S Y P P F S L F KRNE V E E K P Y NNE Y L S EG L S D L - - - - - - - - - - I D I NA E P A V E N - - - - - - VQKQ
A T E R V L E P - - - - - K K R P F CNA F T GC - - GRKRS N L P A L P EQS E V V D - - - - - - - - - - - - - E N LGS L - - - - - - - - - - L E L S A E P A V E D - - - - - - L S RQ
S E E I VMAP - - - - - K K R P F CNA F T GC - - GRKRSQGP PGMP AQD L R T KQY L DE - - - - - - - E A LGS I - - - - - - - - - - - - L DS E S A I DE - - - - - - L S RQ
NE EMV T MP - - - - - K K R P F CNA F T GC - - GRKRSQT A PGMP NQD LMRQRQY V DE - - - - - - DT LGT M - - - - - - - - - - - - L DS E S A I DE - - - - - - L S RQ
MDR L L DP K - - - - - R K R P F CNA F T GC - - GKKRS DE SMGT L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V EMNS E P A V DD - - - - - - L S RQ
I A E P I DP K - - - - - MKK P F CNA F T GC - - GKKRS DE SMA T L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V D L NS E P A V E E - - - - - - L S RQ
RQE RYGKR L I P V L AKRP F CNS F - GCY NGKRS L SGAGP A L S T P V DP S RNNKAR T MARML DAAAS ARHEQQQQ L LQQREQRG L E S RDP AASGD L S KR
RV EQMS L I - - - - - K K R P F CNGF F GCGNGKRS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - Y DV P V I RDE - - - - - - - - QR
E DKD I T QK - - - - - DK R V F CNGF F GCS NGKKRS NSMN L NP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L DY P - - - - - - - - - - V DA P E P E T K T D - - - - - - F R KR
S DKN L F T M - - - - - T K R V F CNT F SGCS - NF KR S PQT QT T DNP N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L S L DMS - - - - - - - - - - - L RN L

100 110 120
L L D - - K L F AK I QHQRANF VQ L DDP E Y - - - - - - Y
LME E AR SWE I LQS R I NQF GS I EMGQRQK - - - - F
L L R - - - - L S S L RNGAAAE V RMRQRP LG L I GP E N
I MSQAK I F E A I K E A S K E I F RQKNKQK - - - - - - M
I MS E AK LWE A I QE ANME L HRRRQE S A E - - - - - S
I L S E AK LWE A I QE A S A E I A RRKQKE A - - - - - - Y
I L S E AK LWE A I QE A S A E I A RRKQKE F - - - - - - Y
I L S E V K LWE A I QE AR V E L L RRRQEQ LQQQS NQF
I L S E AK LWE A I QE ARME L L NRKQQQS - - - - - - D
L L C - - NGYGGCRGGKR T L Y S PWL E RMN - - - - - E
QPQQKR L F CNMGGCGNGYGKR T L Y S A - - - - - - L
L F C - - - - - - - - - NT GGCF GRRKRS T SQ - - - - - T
K I S E E L AMKKHRDY HRE Y L R - - - - - - - - - - - - F  

Trimmed multiple sequence alignment of CCAP/ConoCAP proneuropeptides from 
arthropods, mollusks and annelids. 



 
Shared motif in deuterostome neuropeptide-S and protostome CCAP families. 
XP_001654286_Aedes_aegypti
XP_003244660_Acyrthosiphon_pisum
NP_001124363_Bombyx_mori
EHJ73323_Danaus_plexippus
EV289917_Tritonia_diomedea
FR764292_Malacoceros_fuliginosus
FO180226_Sepia_officinalis
FC738949_Lottia_gigantea
EB316616_Aplysia_californica
NP_741126.1_Caenorhabditis_elegans
estExt_fgenesh1_pg.C_360058_Capitella_teteta
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EHJ73323_Danaus_plexippus
EV289917_Tritonia_diomedea
FR764292_Malacoceros_fuliginosus
FO180226_Sepia_officinalis
FC738949_Lottia_gigantea
EB316616_Aplysia_californica
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estExt_fgenesh1_pg.C_360058_Capitella_teteta
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NP_001124363_Bombyx_mori
EHJ73323_Danaus_plexippus
EV289917_Tritonia_diomedea
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10 20 30 40 50 60 70 80 90
S AKDF F I C L S NQ LGDP T L NA - - - - - - - - - - ML L DN L E V ACDP R F S P V S A I QKRNS KY V S KQK F Y SWGGKRN - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NP
RQK T V F S SWGGKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QS T Y P YGGKRP A F S SWGGKRA - - S DKHGRP - - - - - - - - - - - - - - - - K
V DKKNF S PWGGKRDKP S F E H - - - - - - MWTWK - - - - - - - - - - - - - - - - R S S S V R E P SMP KRV R F S PWGGKRS - - GQMV Y KPGS KS S K L I F S A T V P E L E
L E KR S F S PWGGKRNRP NT I E - - - - - QMWTWK - - - - - - - - - - - - - - - - K S AG I R E P SMP KRV R F S PWGGKRS - - GQM I Y K PGT KGS KV I F S A S V P E L T
E KRQS F AAWAGKRS ADY DHP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V YGSMV KRP S F HAWSGKRS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L S P DV D
AP KRV F QPWGGKRSGS S V F DE I DDS S E V A L DKRNWF E R S E P RDY AQA LMKKGF QPWGGKRAS F S PWGGKRS - S L S A L S DNT N L DT DS DY I S DE L DNK
E E KRK F S PWAGKRGGP V L P S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - Y I I R T R T NS K P DV I T HKK S R F S PWHGKRS - - A AG I S DP E L S DN - - - - - - - - - L L E
GKRAA F T SWGGKRS NDE Y D L DKKA F R YWNGKP S D L - - - - - - - - - - - - NDGGDGNV DMDKKAA F T SWGGKRS DF GDEM - - - - - - - - - - - - - - - - - DK K
GEGT N I I P E NE RDE V DE F P D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSGT E D L DKRAGF A PWAGKRD - - GDGV V - - - - - - - - - - - - - - - - DK R
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F Y SWE DAKR - - - A A S S E EGMR - - - - - - - - - - - NK R
I DKRA F S AWGGKRG - - - - - - - - - - F HAWGGKRS E DNE - - - - - - - - - - MDKRA F S AWGGKRA - F NPWGGKRS - F E DQE AE RGNF E - - - - - - - - - - EQK

100 110 120 130 140 150 160 170 180 190
NV F Y PW - - - - - GGKRN - - - - - - - - - - - - - - T GR V HRQP KV V - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QT F S SW - - - - - GGKRS - - - - - - - DY DGY DNGEMDE HQMDKRE L NG I KQDKNNY RNKMT KG I HA L F T I F S DWS RDP E E KKG I R Y AG I K SM - - - - - - - -
K I V S NY - - - L P SGE R L - - - - - - - - - - - - - N L AG L HY I P S V DKR F P L KMMA L S AK F DP R S F K E AMP F K T F V E S L P K V F K PGQP Y Y D - - - - - - - - - - - -
R I V S NY - - - S P NGNR L - - - - - - - - - - - - - NMAG LQF I P S P DKRHP I K I L A L NT K L DE R T L RDA L P F NT F ME T I P KMY KPGHAY L D - - - - - - - - - - - -
R Y L NT F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
R A F S PW - - - - - GGKRA - - - P - - - - - - - F NPWGGKR - - - - A F SQWG - - - - - GKR S F S PWGGKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A F S P - - -
R L L LQY T DS D I GR LQK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
S A F T SW - - - - - GGKRS DYGDE V DKKAA F T SWGGKR - - - - S L Y D LG L Y D L NKRP A F S SWNGKRS L F P F H L S DN I P DP E F NE NF R L L T KRK P EWNF AKN
P A F HAW - - - - - SGKR T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
KQF Y AW - - - - - AGKRS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S A P V HY F E DS I AQE AGP SM - - - - - - - - - - - - - - - -
RQF GPW - - - - - GGKRA - - - S P E I Y K KA F NPWGGKRS S T S S L E DF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

200 210 220
- - - - - - - - - - - - - - I R NP F HAWGGKRNQKDDN
- - - - - - - - - - - - - R R S S DF F PWGGKR F T GDAK
- - - - - - V N I K KDGKRKV K F S AWGGKRS P P I I G
- - - - - - V H L KKDGKRKV K F S AWGGKRS P P I I G
- - - - - - - - - - - - I NE L RK Y RHHMG - - - - - - - -
- - - W - - - - - - - - - GGKRA F S PWGGKRA F QPWG
- - - - - - - - - - - - L L E KRGF NPWA - - - - - - - - -
Y L R A F V T R L L NE RAP KRS F S AWKGKRNGE L V Y
- - - - - - P HS A V DAQKRP A F HAWSGKRS T Y P Y K
- - - - - - - - - - - - - E K RKQF Y AWAGK - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - L S K R S F NPWGGKRS S DMKG  

Trimmed multiple sequence alignment of leucokinins from arthropods, nematodes, 
annelids and mollusks. 

ACI90289_Apis_mellifera
NP_001156174_Acyrthosiphon_pisum
NP_001166882_Bombyx_mori
ACT98134_Rhodnius_prolixus
BAG68789_Procambarus_clarkii
Helro1|167674_Helobdella_robusta
ABA70768_Aplysia_californica
jgi|Capca1|226517_Capitella_teleta

10
K RQDV DHV F L R F GRR
KRQD L DHV F L R F GRR
KRQDV V HS F L R F GRR
KRQD I DHV F MR F GRR
KRQD L DHV F L R F GRS
L NDKKAV NML RMGKR
L R LGRG LQML R LGKR
EQQKRAMSML RMGKR  
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ts

FMMLRLMFGKRSR
 

Shared motif in arthropod myosuppressin and lophotrochozoan myomodulin families. 



 
XP_003707068.1_Megachile_rotundata
XP_001952600.2_Acyrthosiphon_pisum
NP_001106139.1_Bombyx_mori
NP_001076808.1_Tribolium_castaneum
XP_001653959.1_Aedes_aegypti
XP_001604056.2_Nasonia_vitripennis
XP_001987384.1_Drosophila_grimshawi
XP_002400720.1_Ixodes_scapularis
XP_003117755.1_Caenorhabditis_remanei
XP_002644555.1_Caenorhabditis_briggsae
XP_003741125.1_Metaseiulus_occidentalis
NP_508782.2_Caenorhabditis_elegans
XP_003144987.1_Loa_loa
XP_003142207.1_Loa_loa
XP_003099569.1_Caenorhabditis_remanei
NP_501985.1_Caenorhabditis_elegans

10 20 30 40 50 60 70 80
P LG - - K R S F I D - I QCKG I Y DK S - - - I F A R L DR I CE DCY N L - - F R E PQ L HQ L CRKNCF T S DY F KGC L DV L L L - - QDE V E K I QT W I KQ
P L S - - K R S F F D - I QCKGV Y DK T - - - I F A R L DRV CE DCY N L - - F R E PQ L HS L CRKNCF T T DF F KGC L DV L L L - - E DE V E K I QKW I KQ
HV E - - R R S - F F T L E CKGV F DAA - - - I F A R L DR I CDDCF N L - - F R E PQ L Y T L CRAE CF T T P Y F KGCME S L Y L - - Y DE K EQ I DQM I DF
HF T - - K R S - F F D I QCKGV Y DKS - - - I F A K L DS I CE DCYML - - F R E PQ L HN L CRKNCF T T DY F KGC I DT LQR - - S DE E AQ I Q LW I KQ
S V A - - K R S S F F D I E CKGQF NKA - - - I F Y R L DR I CE DCY S L - - F R E PQ I L S F CKKS CF T T DY F RGC L DA LQ L - - T DE I E T L K P F I K V
P F S - - K R S F MD - I QCKGV Y DKA - - - L F A R L DR I CE DCY N L - - F R E PQ L HT L CRKNCF T S DY F KGC L DV L L L - - QDE - - - - MEW I QT
N L S - - K R S NF F D L E CKG I F NK T - - - MF F R L DR I CE DCYQ L - - F R E T S I HR L CKKDCF DS KWF GE CV KV L L T - P T E E I S N LQHF I K V
N L H - - K R S - F L E LGCRGNF EQS - - - Y L A R L E R V CE E CF G L - - Y R E PQV Y N I CRANCF KNE NF D L CADA L L L - - K DEMS D L RRM I NY
S V F RAKR T Y I DE NANCG I HE I E - - MV HT I MDR I CML CHE L HS HF A P NT R V E CRKDCF QNT T F QS CMR I F SG - GP K P VQP V E P T A P V
R V - - - K R T Y I DDMD - CA PQE F E - - MV HT I MDR I CH L CHE L HS HF A P NT R V E CRNNCF RNE R F QS CMK I F S A - - K K P VQS V E P T A P V
- F GP V HKR L F Y T A E CRGDY AP HF DDY I S R V DT I CR E CS EMY P T MRDF I A KNCS S E CF RNRV F QDCMS A T MQ - - L HQ L T E I HNM I GE
R V - - - R R T Y I DE NE NCGS HE L E - - MV HT I MDR I CML CHE L R S HF A P NT R V E CRKDCF QNDT F QS CMK I F S R V P S R P VQQP E P T A P I
S T E K - NWE E I D - P NC - G I Y RHQ - - S L HA VMDRV CE L CHEMF S Y E E NS L RA E CRKNCF RNKK F R T C LQ I F S P - S ANV A E N - - - - - - -
NA RMF T T S T T S K PGC L - I Y NDE - - Q L H I I MDRV CE I CHEMY S HQY P NT RADCRS DCF R S KHF HS C L E HF R P I I P YG - - - - - - - - - -
S L C - - R P DHQS - RNCKAY RRP A - - - L NE V L T R I C L L CHEMF S V DQP N L AAE CS S NCF RNP A F NKC L NF F R P K F S P F M I S - - - - - - -
T V R - - S E E - DSGP S C - P V L ADE - - P VGE VME R I CDMCHE L S S HS R P NMRV E CRADCF T T DA F R E C L K L F T P - R RHT RH L RQKY - - -  

Trimmed multiple sequence alignment of arthropod and nematode CHH/ion transport 
peptide precursors. 
 
 
 
XP_003448951_Oreochromis_niloticus
BAJ41195_Takifugu_niphobles
GHRP_RANCA_
BAJ78290_Cynops_pyrrhogaster
XP_001368784_Monodelphis_domestica
XP_003222082_Anolis_carolinensis
XP_003207193_Meleagris_gallopavo
EDL88193_Rattus_norvegicus
XP_003467985_Cavia_porcellus
XP_002713873_Oryctolagus_cuniculus
XP_003134902_Sus_scrofa
BAC06473_Carassius_auratus
NP_001076418_Danio_rerio
NP_899189_Danio_rerio
BAJ33488_Colisa_lalia
XP_003216729_Anolis_carolinensis
EGV95359_Cricetulus_griseus
BAE79779_Petromyzon_marinus
BAL03639_Paramyxine_atami
BAL52329_Petromyzon_marinus
XP_002596281.1_Branchiostoma_floridae

10 20 30 40 50 60 70 80 90
I R F - - - - Y P P T V K P L H L HANMP L R F GRQS DE - - - - - - - - - - R T P NS S P N L PQR F - GR SWE A I R V CAE C - - - - - - - - - - P S V RRA P NQ L L SQR F E RN
V R L - - - - Y P P T LQP HHQHV NMPMRF GRDGVQ - - - - - - - GGDHV P N L NP NMPQR F - GR SWKV I R L CE DC - - - - - - - - - - S K VQGV L - - K HQV RYGRN
L SMQP E NE F LQE RS L K P AAN L P L R F GR T S DDK I A K S I P S F DK I A K S I P N L PQR F - GR Y L - - - - - - SGK - - - - - - - - - - T K VQSMA - - N L PQR F GRA
V KM - - - S A P L V HRMP HAS AN L P L R F GRA F L E - - - - - - - - - E A K S S P A F Y S P L R Y - E S A F - - - - - - DE R - - - - - - - - - - I - R K S V P - - N L PQR F GRY
Y K V - - - R N L K L NK I PQ LMP HP P L R F GRS F E E - - - - - - - - - E R S I E S V AN L P F R F - GRN L - - - - - - DGG - - - - - - - - - - I - S R R I P - - N L PQR F GRA
I R R - - - T T P EMKKMAHAAV N L P L R F GRKV R E - - - - - - - - - E R S I K P AAN L P L R F - GRAP - - - - - - LGR - - - - - - - - - - L - R RHV L - - P F S HR F E RA
I K V - - - NT P T I NK V P NS V AN L P L R F GRS NP E - - - - - - - - - E R S I K P S A Y L P L R F - GRA F - - - - - - GE S - - - - - - - - - - L - S R RA P - - S S S Y R PGRS
I KM - - - S P A P ANKV P HS AAN L P L R F GRN I E D - - - - - - - - - R R S P RARA - - - - - - - - - NM - - - - - - E AG - - - - - - - - - - T - MS HF P - - S L PQR F GR -
MKM - - - S T P A V NK T P HAAAN L P L R F GR T MKE - - - - - - - - - E RNP RGS V N L P L R F - GRNM - - - - - - E AG - - - - - - - - - - I - S RH L P - - N L PQR F GRM
NKM - - - S S P T V NKMP HAAA T L P L R F GR T T E E - - - - - - - - - E R S PQP V AN L P L R F - GRNM - - - - - - E A S - - - - - - - - - - I - L R R I P - - N L PQR F GR T
I KM - - - S T P V V NKMP P S AAN L P L R F GR T T E E - - - - - - - - - E S S PGA T A S L P L R F - GRNT - - - - - - E DS - - - - - - - - - - M - S R P V P - - N L PQR F GR T
L R L - - - - HP K I T K P T H L HAN L P L R F GRDT E N - - - - - - - T P R E RAKS N I N L PQR F - GR S C - - - - - - T MC - - - - - - - - A R SGT G L S A - - T L PQR F GRR
L R L - - - - HP I I P K P AH L HAN L P L R F GRDAQP - - - - - - GT GDRAP KS T I N L PQR F - GR S C - - - - - - T MC - - - - - - - - - - A R SGT GP S A T L PQR F GRR
L R S L L HGSQRY E RNP - S V L HQPQR F GRGARS - - - - - - - - - - - G L S T E E R I Q - - - - S RDW - - - - - - E T V - - - - - - - - - - PGQ I WSM - - A V PQR F GKK
L RA L L LGSQRE T R T - - S V L HQPQR F GRGS RG - - - - - - - - - - - QA V P E DQ LQ - - - - T R EW - - - - - - E A A - - - - - - - - - - PGQ I WSM - - A V PQR F GKK
L R S F L HAMQRPGRS P - S F L F QPQR F GRDARA - - - - - - - - - - - S L S SG I RMNP RA - - - - W - - - - - - DS N - - - - - - - - - - A PQF L SM - - A V PQR F GKK
L R F L LQAMKRPGRS P - A F L F QPQR F GRS AWG - - - - - - - - - - - SWS KEQ L S PQAR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - E F WS L - - A A PQR F GKK
ARA F MHF PQR F GRAGP S S L F QPQR F GRGS ND - - - - - - - - - - - - - - DE E V P P S L F Y RR SW - - - - - - GA P - - - - - - - - - - A E K F WMR - - AMPQR F GRK
V RA F S NT PQR F GRADT S HF F QPQR F GRG I T K - - - - - - - - - - S DQRAE AGV AE RRNSQE T - - - - - - V P A - - - - - - - - - - - - Y VWMR - - A L PQR F G - -
NRAA L R SGVGQGRS S - K T L F QPQR F GRGV P P - - - - - - - - - - - - - - P A ADCP E S A - A A SW - - - - - - AG LQDGNADRAS RS E P F WHR - - T R PQR F GKR
AAS L F R P P NR F GRS P A VWL DS P NR F GRS AR F - - - - - - - - - - - - - S V P F D I P RR F - GRGF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S L DS DV P RR F GRA  

Trimmed multiple sequence alignment of chordate NPFF/GnIH proneuropeptides. 
 

  
Multiple sequence alignment of deuterostome secretogranin-3 proneuropeptides. 
 



XP_002595878.1_Branchiostoma_floridae
XP_003920919.1_Saimiri_boliviensis_boliviensis
XP_003794941.1_Otolemur_garnettii
NP_937865.1_Bos_taurus
XP_003996063.1_Felis_catus
XP_003122292.1_Sus_scrofa
XP_002915255.1_Ailuropoda_melanoleuca
XP_003407599.1_Loxodonta_africana
XP_850751.2_Canis_lupus_familiaris
XP_001499477.1_Equus_caballus
XP_003757455.1_Sarcophilus_harrisii
XP_001166241.3_Pan_troglodytes
XP_001369758.2_Monodelphis_domestica
XP_003513797.1_Cricetulus_griseus
EDL93266.1_Rattus_norvegicus
XP_003470984.1_Cavia_porcellus
XP_001235089.1_Gallus_gallus

XP_002595878.1_Branchiostoma_floridae
XP_003920919.1_Saimiri_boliviensis_boliviensis
XP_003794941.1_Otolemur_garnettii
NP_937865.1_Bos_taurus
XP_003996063.1_Felis_catus
XP_003122292.1_Sus_scrofa
XP_002915255.1_Ailuropoda_melanoleuca
XP_003407599.1_Loxodonta_africana
XP_850751.2_Canis_lupus_familiaris
XP_001499477.1_Equus_caballus
XP_003757455.1_Sarcophilus_harrisii
XP_001166241.3_Pan_troglodytes
XP_001369758.2_Monodelphis_domestica
XP_003513797.1_Cricetulus_griseus
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XP_003470984.1_Cavia_porcellus
XP_001235089.1_Gallus_gallus

10 20 30 40 50 60 70 80 90
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGV RVMRS R I CV I G L L V LML T QS E A Y S F R E K SWRT S P Y Y RQYGGY F R - -
MV R P Y P L A Y L L L LQ L - GT CF P L L DRRE P T DT MGG I GAGGSWAN L - - - A KGPQP HF VWGS SQWL RAS R PQA L L VMAKG LQMSGRE HA - GHR F HF R
MMS P Y S L A Y L L L L P L - V NCS P L RDRRGP T NA L S S F AARVGWS I P - - - A EG L R P HF MWGS S RWS RAPWPQA L L V KAKE LQT LGRV Y A - GF R L R F R
MRS P Y S L P Y L L F L P L - GACF P V L DT E E P V DAVGGT GREMSWMDP - - - A RGR - - P F PWGS PGWP RAP Y P HA L L V T AK E L RA SGKARA - GF Q L R LG
M I S P Y - - - C L L L L P L - GACF P L LGT E E - - A AAGGV RGEMGWAH L - - - PGGHRV S L P RGS P RRP RAP HP LGP P V T AK E LQMSGRQRA - GF R V R F G
M I S CHS L P F L L L L P L - GACF P V L DRDV P V NAMDV VGGGRSWAN L - - - AGGR - - HF LWGS PGWQRAP HPGAWL I MAKE LQAVGRARA - S F G L R F G
M I S P HA L S C L L L L P L - GACF P P L DRE E P I A T T GGV RGRMSWAD L - - - PGGHRV P L P RGS S RWL RAP HP HG L L VMAKE LQMSGRRRA - GF R F R I G
MMHP Y P L S Y L L L L P L - GV CF P L ADRE E SGDT LGG I R AK T SWAH L - - - AQWHRP NF RWGS SWQP RAPQP L A L L V V AK E LQT SGKE RA - GF R F R F G
M I S P R S L S C L V L L P L - GACF P L L DRE E P V AAMSGVGGEMSWAN L - - - PGGHRAP L P RGS S RWL RAP HP HG L L V T AK E LQMSGRQRA - GF R F R F G
M I GP Y S L S Y L L L L P L - GT CF P R L DREGP V DARGG I GRKMSWAD L - - - AGGP RV HS LWGS S PWP RAPQS P A L L V T AK E LQAAGRE RA - GF R F R F G
MK T P HS L S C L L L L T L - GACF P P S DRRE I GDP V DGPG - E VQMRGP - E T ARGHQPGF PGGAARRRR F QDP AS L F VMAKK LQG LGKE RA - GF R F R F G
MV RP Y P L I Y F L F L P L - GACF P L L DRRE P T DAMGG LGAGE RWAD L - - - A T GP R P HS VWGS S RWL RASQPQA L L V I A RG LQT SGRE HA - GCR F CF G
MKAP HS L S C L L F L T L - GACF P P S DKRE I GDP V DGMG - K VQMRGA - KMAEGHWPGF L KGT P KWKR F QDP S S L F VMAKK LQG LGKE RA - GF R F R F G
MRS L HT L P Y L L L L P L - S T CF P L L DRRGP T D - I DD I R AKMSWANP - - - V E E RR P HS VQDP F LWL RV PQPQA L L V V AK E LQS S HRE HT - G - - F P PG
MRC L CSWL C - L L L P L - S ACF P L L DRRGP T D - I GD I GARMSWVQ L - - - T EGHT P R S VQS P - - - - - - - R PQA L L V V AK EQQAS RRE HT - G - - F R LG
MRGP S S L P Y L L L L L L LGT C L P L L DRRE P P AA - - - VGAGRS RAH L - - - A EGHGT HS VWG L S RGPGA LQPQV L P L V AR L LQA LGVGHT - S - - L R L A
MRAP Y S L T C L I L L S L - GACCP P HE HHE P RR P E DV L - - E P CWRGAV AE A VGP - - - CGWAAPMRRRS E E LGA L LG I A R V L RGYGQQHS VGP R - - - G

100 110 120 130 140 150 160 170 180
RRDGGDQAP S F T S T GNGE DV S NG L DDDAG I Y L S DQAGDDG I S P ADK - - - R S AMLQQ L AQQ L KNRP R E KGGF T F R F GK - R E S RR S F GS D
RQDQDS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L P A EG - DKASGP LGN L A E E L NGY S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDEGS EG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T S F L P V DG - E KA SG L LGN L A E E L NGY S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDDGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T G L L LGE A - E K VGG L LGT L A E E L NGY S RKKGGF S F R F GR - - R - - - - - - - -
R HDDGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L L ADG - DKASGP LGT L A E E L SGY S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDNGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGF L PGDG - E KA SG L LGT L A E E L HGY S RKKGGF S F R F GR - - G - - - - - - - -
RQDDGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - P S F F P ADG - E KA SGP LGT L A E E L S T Y S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDDGDE A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T R F L P ADG - E K T SGP LGS L A E E L T GY S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDDGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L P ADG - E KAHGP LGT L A E E L S S Y S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQDDGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L L ADG - E K E SGP L E T L A E E L NGY S RKKGGF S F R F GRGRW - - - - - - - -
RQE V DKKA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S N I Y LGS E - E KRNG L LGS L A E E L SGY S RKKGGF S F R F GRAMKGCGWLG - -
RQDEGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L P AAG - E K T SGP LGN L A E E L NGY S RKKGGF S F R F GR - R - - - - - - - - -
RQE E DS KA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T N I Y P A S E - E KQNS L LGS L A E E L SGY I R KKGGF S F R F GR - - - - - - - - - - -
R RDRS SQA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGF L P T DA - E KA S R P LGT L A E E L S S Y S RRKGGF S F R F GR - - - - - - - - - - -
RQDSGS E A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T GF L P T DS - E KA SGP LGT L A E E L S S Y S RRKGGF S F R F GR - - - - - - - - - - -
RQ - E S S E T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S S F L P A EGS E KA T S P LGN L A E E L NGY S RRKGGF S F R F GR - - G - - - - - - - -
R P EGS E KR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - - - - - - - - GGT LGD L A E E L NGYGRKKGGF A F R F GR - - - - - - - - - - -  

Multiple sequence alignment of Branchiostoma floridae and vertebrate QRFP-like/26Rfa 
proneuropeptides. 
 
 
 
XP_002603230.1_Branchiostoma_floridae
NP_001191709.1_Oryzias_latipes
CAK11003.1_Danio_rerio
XP_003962586.1_Takifugu_rubripes
XP_003643145.1_Gallus_gallus
NP_004282.1_Homo_sapiens
XP_003969792.1_Takifugu_rubripes

XP_002603230.1_Branchiostoma_floridae
NP_001191709.1_Oryzias_latipes
CAK11003.1_Danio_rerio
XP_003962586.1_Takifugu_rubripes
XP_003643145.1_Gallus_gallus
NP_004282.1_Homo_sapiens
XP_003969792.1_Takifugu_rubripes

10 20 30 40 50 60 70 80 90
MV S T V I D I T V S V F I HVMS S VWAE E E E E E NF L P V D - - - E R S A E E E E A T L E E L L AD I L A R L RGNE E E KRG LGK F GRRP L RQCRGNSMCK I F YGS R P
- L L S A S CWL L V A LGS CE EQME E RS P E Y E A F K - - - - - - - - - - T QE E K E L I E A LQE V L E K L R - NKQ L P S S E KK LGWL P P - - CNT S EQCAV RKGARV
- L L T V T CS V LML L V CCDE V LQ I R S P E E D - - K - - - - - - - - - - AQE E K E L I E A LQE V L E K L R - NKQ I P A V E KK LGWV P S - - CDAGEQCAV RKGS R F
V RAR T L F V V V T CCCAWL R L A S ADDS S L E T R S S - DF - - - P I K T QQE KD L I DA LQE V L E K L R - S K EMP L - E KK LGWL P S - - CDAGE P CAV RKGAR I
L A L CAV AAA L L L S ARGQGP P P P RRDRD LGP - - - - - - PGGGGAS RE K E L I E A LQE V L E K L K - S KR V P HY E KK F GQV PM - - CDAGEQCAV RKGAR I
R L L P L LGAA L L LML P L LGT RA - QE DAE LQP RA L D I Y S A V DDAS HE KE L I E A LQE V L KK L K - S KR V P I Y E KK YGQV PM - - CDAGEQCAV RKGAR I
L L L S S I T GAQV L V T DS E E E L S P RA L RDF Y P - - - - - - KGP N L T S - E KQ L LGA LQE V L E K LQ - A KR L PMWE RKYGQV P T - - CDVGEQCAV RKGAR I

100 110
K T I CS CP RDT E CMAP P NS R F K Y RCM
GK L CGCP RGME C - - - - - DF S I L KC L
GK L CS CPGGT AC - - - - - S F S I L KC L
GT L CS CP RGT S C - - - - - NF Y V L KC L
GK L CDCP RGT S C - - - - - NS F L L KC L
GK L CDCP RGT S C - - - - - NS F L L KC L
GKMCDCP RGA F C - - - - - NF F L L KC L  

Multiple sequence alignment of Branchiostoma floridae and vertebrate CART 
proneuropeptides. 


