
Additional file 10: list of multiple sequence alignments

Platynereis pNPs belonging to eumetazoan pNPs families:

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk FMRFa pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk RYa pNPs. These pNPs also share a conserved 
peptide in the C-terminus of the precursor, potentially yielding Pro rich RFamide-related peptides.



Multiple sequence alignment of trimmed Platynereis and Capitella teleta WI peptide and MIP pNPs. The 
mature WI peptides share two conserved Trp-residues with MIPs.
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Multiple sequence alignment of Platynereis MIP pNP with protostome MIP/allatostatin-B pNPs.
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- - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis bursicon alpha and beta with bilaterian bursicon pNPs.

Truncated multiple sequence alignment of Platynereis prokineticin with bilaterian and cnidarian 
prokineticin pNPs. In Platynereis and Capitella teleta, this pNP also gives rise to amidated peptides 
located at the N-terminus of the pNP.
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - M I N L I - - - - - - - - - - - - - - - - S VW I L SM I A L SWAV E DS L F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I SGF -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ML ADS A T L T - - - - - - - - - - - - - - - - L A I F VGT S V V L V S V S S S S L S E I K PM - - - - - - - - - - - - - - NNGH I
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Multiple sequence alignment of Platynereis glycoprotein beta with bilaterian glycoprotein beta pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid vasotocin-neurophysin pNPs shows a potential C-terminally 
located peptide (SYPamide in Platynereis and SLGamide in Capitella teleta).
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Truncated multiple sequence alignment of Platynereis NPY pNPs with bilaterian NPY/NPF pNPs.



Multiple sequence alignment of annelid and mollusk RGWamide and APGWamide pNPs. These 
precursors share a Cys-containing stretch at the C-terminus of the precursor.
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Truncated multiple sequence alignment of Platynereis AKH pNPs with protostome AKH/RPCH pNPs.
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Truncated multiple sequence alignment of Platynereis GnRH pNPs with bilaterian GnRH/corazonin 
pNPs.
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- - - - - - ML F R SQT HV F PGV YMMV AML V V A L - SGYQ - VQS Y S - - - - - - - - - - A KD I L ADV LMT D L L NR - - - - - MDKDMQVGY Y DVGNE AA
- - - - - - MN I L L - - - - L A A T L VGV T L A - - - - - S Y DP - - - - Y V DMAQ L Y RMQ L L ANA F DDY L P E SQ L L D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

90 100 110 120 130 140 150 160 170
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQ L DD - Y L A E DNE AY - - - GGNS DWL DDR I P L DS RD - GT T D I RDHE Y L E HS A S KG - - GF QY I S - GGA
- - - - - - - - - - - L L DDE DP Y Y PQT NEMNE V P I A P P E S S L S EG I S L - - - - - - - - - - DS RGDGE T M I RDS E Y V E HS S NAGS HGF I HMS - GGA
L E S R S S P NQDWS NAGYQE P T L NDD I F S E - - - - - - - - - - - - - A S I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R DQE YQE NS P LW - - - GYQS V S - GGT
Y P L P S Y E DMMMGP S V T S E T E S EMKE Y E E A P E S L NE P R E R LG LG L - - - - - - - - - - - - - - - - - - S L RDQE Y L KHS S L F S RQQE DDQP P SGT
AGS KDNV D L V S R S E Y AR L CDGGS DC I LQ - - - - - - - - - - - - - SGS - - - - - - - - - - A SGAAS HP S L RDDE F LQHS S LW - - - GHQF I S - GGM
- - - - - - - - - - - S R S E E P YWP E L E DV A E PQDDKDA I Y NDR F Y SGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - H L RDQE H L E HS A L H - - - GYQS V S - GGA

180 190 200 210 220 230 240 250 260
GEGNQH L T P EGT QNNT H - E V K S DE A L P - F Y CHP P NP CP KGF T - E E - - - DGCQ L D - - V KDT A E DQKKW I S KMMASGQCS CDE E HMF S CP K
GEGMQH L T P EGT QNNH L - E V K T DEG L P - F Y CHP P NP CP KGY NP T S - - - DE C I DS K L F KDT A E SQKMW I E AMT KQGRCS CDQE HMF E CP K
GDGKDN - - - - - - - P KQV K - - - T DK V L P - A Y CNP P NP CP I GY T - S D - - - DNCV E N - - F E NS P DNNRK L - - - - MKQQE CP CDKE HMF S CP S
P T GS V K V S T P S S S SGK - - - - - T E NV L P - A Y CNP P NP CP I GY T - A E - - - DGC L E E - - F E NT AA F S R E Y - - - - QAAQDCMCDT E HMF DCP A
GE - - - - - GP NRY - P T I V K - - - NDAG L P - A Y CNP P NP CP EGY D - ME T QGGS C I V D - - F E NT A I F S R E F - - - - QAAQDCT CDNE HMF DCS E
S E - - - - - - - - - - V P P NP KQV KS DKQ L P E - Y CNP P NP CP VGK T - A K - - - DNCV E N - - F DNS A E NNE R L - - - - L SQQDCP CDT E HMF S CP A

270 280 290 300 310 320 330 340 350
DR S T - - - MNADKGHEGRDD L DNV L DS L L AGK - - - - - - - - - - - - MDNP Y S VGNKRE KMV AKK - - - - - - - - GHPGN L N LGNP F L DGQV V HT
EQT - S NG I SG LGGS S KGV E S R E DF DS I F S NF - - - - - - - - - - - - - - - - - WDDGQT E D L - - - - - - - - - - - - - - F GAQDKRHP F V V ARN L L X
DT S - - - - - - - - - I S T K SGP S L DS V I EQ LGNM - - - - - - - - - - - E NNAYMS T NE KRKS L - - - - V A KK S P H L V KR E A EQARNP Y F DGP HNKV
S S L - - - - - - - NHKNDKNRA T ANMV DT A I R K I - - - - - - - - - - - - - - - MS DF QGE HKS L V S KK - - - - - - - - - - F F ADKS E NP Y LQGDK L P I
QDS - - - A DVGGDKGD L NS A V EQY I MQMGQE NS L NNV NS L AKKAGY P VMP DP R L DDAV - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I NP F LQGDR L P I
GSQ - - - - - - T V S S KAQS SGNQQMA L NKVMDE I A KME HDGE S L E NNP T MS E T RKRV T L V AKK - - S P H I I HKR S EQS DHS NP F LQGAP V A I

360 370 380
V AKK - - - - - - GGVGS VMMK - - - - - - -
V K RN - - - - - - A ADDAM I E EQ L AKMKX
AAKK - - - - - GS Y I P RHQ - - - - - - - - -
A A KK - - - - - - GNR V V A - - - - - - - - - -
A A KK - - - - - - GN L L F H - - - - - - - - - -
A A KKDP NT AQRV I PQWARY DQP L R - -

Multiple sequence alignment of Platynereis 7B2 pNP with protostome 7B2 pNPs.

Platynereis_achatin
Helobdella_jgi|Helro1|177126
Achatina_BAA82260
Aplysia_NP_001191589
Lehmannia_BAJ34721
Saccoglossus_XP_002732147

Platynereis_achatin
Helobdella_jgi|Helro1|177126
Achatina_BAA82260
Aplysia_NP_001191589
Lehmannia_BAJ34721
Saccoglossus_XP_002732147

Platynereis_achatin
Helobdella_jgi|Helro1|177126
Achatina_BAA82260
Aplysia_NP_001191589
Lehmannia_BAJ34721
Saccoglossus_XP_002732147

Platynereis_achatin
Helobdella_jgi|Helro1|177126
Achatina_BAA82260
Aplysia_NP_001191589
Lehmannia_BAJ34721
Saccoglossus_XP_002732147

Platynereis_achatin
Helobdella_jgi|Helro1|177126
Achatina_BAA82260
Aplysia_NP_001191589
Lehmannia_BAJ34721
Saccoglossus_XP_002732147

10 20 30 40 50 60 70 80
S T L F P Y T T L F R SGK L T L VQV V S F A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L L V L V I ANDE - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - N L L D
MR L S L S K I I - - - - - L L A LML Y S V S T S I A S AWKAHR T NE DT I DH L L HP S D I RNNS E A P L S L KNK I T E KDE DE NKNT E E NE T P DD L N
MAS S P HY L L - - - - - L V V V L V V T L T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - H I T A S DF E F L E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - P DQD
MT S S AQC L L - - - - - L T ML L V A T L D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F L Y A E D I GF A E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T DS E
MAS L S L Y F L - - - - - A T V AMAV A L N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L I A A S D I E Y S E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S DS D
MAS S L L HR I - - - - - I L F L L V S T F L - - - - - - - K V R T E S S E S S P N L H I VGN I Q L T E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L ADQGDDA L I E

90 100 110 120 130 140 150 160
S R E L E - - - - - - - - - E NE I Y DE I RDF GN - - - - - - - - - - - - - - K RGF GD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF GDKR - -
L T NF S DY L RRQ I Y RGE D - F D L DY E - - T V - - - - - - - - - - - - - K RGF GD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF GDKR - -
V E P F E - - - - - - - - - E DV - F L L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF AD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF ADKR - -
L T P F A - - - - - - - - - GA V - ADHV L K EGF G - - - - - - - - - - - - - K RGY F D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF F DKR - -
LGS F E - - - - - - - - - E DE - Y I S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF AD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF ADKR - -
I DE NE V KRGF GNKRE DV V F ADDV KRGF GNKRDGF QT I L DDE KRGF GNKRAE P E K I YGNT I F GV A S L KD L E E DEGRKRGF GNKRDF

180 190 200 210 220 230 240 250
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF GDKRGF GDKRG - - - - - - F GDKRS A E A E I Y NDKV L E EG I K E R I NAMF DS L P AA Y KRGF G -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF GDKRGF GDKRG - - - - - - F GD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF G -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF ADKRGF ADKRG - - - - - - F AD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF A -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDA S KRGF F DKRG - - - - - - F F D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K K S Y AD
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF ADKRGF ADKRG - - - - - - F AD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF A -
E NS K V S DS DS E S V DT I AD I S E L K YG L E NKRGF GNKRGS S SME L I DD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K RGF GN

260 270 280 290 300 310 320 330
- - - - - - - - - - - - - - - DK RGF GDKRGF GDKRAADKRGF GDKRGHE E A F NSQE L NDY L E N L NNQ L K F RMF AHHV F DKRGF GDKRGF G
- - - - - - - - - - - - - - - DK RGF GDKRGF GDKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - DK RGF ADKRGF GDKR - - - - - - - - - - - - - - DE I S P A L L R L LQHS YQSQ - P L P L RGHS A F S R - - - - - - - - - -
S KDE E S NAA L S DF A E DKRGF F GKRY YGS KR - - - - - - - - - - - - - - E E I S P R V L N L L L RNYQ I H - P S P L NGHNA F S R - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - DK RGF ADKRGF ADKR - - - - - - - - - - - - - - E N I NP L V V K L LQGGF LGK - NDQGT GHS S F S R - - - - - - - - - -
K R V DT L T E LQAD - DDDKRGF GNKRGF GNKRV DT F E E F QV DDDDKRGF GNKRGF GNKRGF GNKRV DT F E E F QV DDD - - - - DKRGF G

350 360 370 380 390 400
DKRGF GDKRGF GDKRGF GDKRGF GDK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - GF GDKRGF GDK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - L L A RQG LWE - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - L L A KQGFWE N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - L L A RQGF L E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
NK RGF GNKRGF GNKRGF GNKRGF GNKR T E T AGY E P DS P L KGF I DKWRKME E E A V S DR L S E KKNS

Multiple sequence alignment of Platynereis achatin pNP with bilaterian achatin pNPs.

Platynereis_Luqin
Capitella_EY612671
Saccoglossus_FF486270.1
Strongylocentrotus_XP_003723362.1

Platynereis_Luqin
Capitella_EY612671
Saccoglossus_FF486270.1
Strongylocentrotus_XP_003723362.1

10 20 30 40 50 60 70 80 90
ML CKY L A V A T I L A V - - - - - L A PQ L AQS - - - WR PQGR F GKR T L DS NS L S E V F YGNKG L DADYG - - DD L S DS E DMP NA - - F RHNN L V C L RK SQS
- MS K L I I MG I L S A I L A L L S I T P S S A EGQF AWRPQGR F GKR - MDS T P V NS L DNAE S P L T NT LQR L NS L RGS I H L L E S AMF E T E DA I C I NAGT K
MT T K V T CV C I V L I A - - - F I F T S Y V DAEG - - S NT F L RWGKR F NP T T T - - - - - - - - E P E E T T - - - - CE L P R E I SMH I - - - F GDE E V Y CRR F QKG
MF L V L L L T C L L LQCGSGS AS AQE I R S PGGKP HK F MRWGKR F L DT QA L NA - - - - - K P T P V E SGS - DE L P NE LM I P V - - - I GT DR I L CKH I A AG

100 110
G L Y KC I R L RGAQDV P L D L HT A
GY Y KCY S F S E DE R L PQF - - - -
G L Y RCE S RKNGKY CE - - - - - -
G L Y KC I S Y R T P K S DS V Y DMEQ

Multiple sequence alignment of Platynereis luqin pNP with bilaterian luqin pNPs showing the 
conservation of a small amidated peptide and a C-terminal Cys-containing peptide.



Platynereis_tachykinin-1
Platynereis_tachykinin-2
Alvinella_GO121455
Rhyparobia_AAX11211
Periplaneta_AAX11212
Solenopsis_EFZ11618
Megachile_XP_003703494
Bombus_XP_003397025

Platynereis_tachykinin-1
Platynereis_tachykinin-2
Alvinella_GO121455
Rhyparobia_AAX11211
Periplaneta_AAX11212
Solenopsis_EFZ11618
Megachile_XP_003703494
Bombus_XP_003397025

Platynereis_tachykinin-1
Platynereis_tachykinin-2
Alvinella_GO121455
Rhyparobia_AAX11211
Periplaneta_AAX11212
Solenopsis_EFZ11618
Megachile_XP_003703494
Bombus_XP_003397025

Platynereis_tachykinin-1
Platynereis_tachykinin-2
Alvinella_GO121455
Rhyparobia_AAX11211
Periplaneta_AAX11212
Solenopsis_EFZ11618
Megachile_XP_003703494
Bombus_XP_003397025

Platynereis_tachykinin-1
Platynereis_tachykinin-2
Alvinella_GO121455
Rhyparobia_AAX11211
Periplaneta_AAX11212
Solenopsis_EFZ11618
Megachile_XP_003703494
Bombus_XP_003397025

10 20 30 40 50 60 70 80 90
- - - - - - - - - MT S AML L T V - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G L L S L I GH L SWAK I V I P DV Y - - - DQDDNS D L F E F E DF ANT QQKRR - - - - DT
- - - - - - - - - MT S T I V L T L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G L L S L I GHV T WAK L V L NDV Y - - - DQE DNND L F E Y E DF ANSQKRS D - - - - DN
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
MA F P CP R S R VGA L I L V T L S L I A V V L CA P E E S P - - - - K R A P SGF LGV RGKKDN - - - V I P E F NS DE F NE AADKRAP AMGF QGV RGKKD - - - - - -
MV L P RHRS RAGA L F F I T L S L I A V V L CA P E E S P - - - - K R A P SGF LGV RGKKDG - - - - GF S V E DP S Y NE V L DKRAP AMGF QGV RGKKD - QQE P L
- - - - - - - ML I S S I F F L V VWT S S S F A E E S S S S DAAS AKRAPMGF QGMRGKKD L - - - - I P T I A - - - E HNE L S K - R T L V DF QGKDS S A S - D I E DN
- - - - - - - M I I R S I A L LMV S L T F ACAE E S D I L E - - - - K R V SMGF QGMRGKRE F - - - - - - - - - - - - L S DE L S KRAPM - GF QGMRGKKS L - - - E S
- - - - - - - M I I P S T F L LMV S V T F A I A E E SMS E NV L S DKRAVMGF QGMRGKKNF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DS

100 110 120 130 140 150 160 170 180
L I E DP E D - - EQV DS Y P F KRMDS NQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
L I E E E - - - - DR V DT Y P F KRMDS NQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
MAA E R Y E - - K R A P P SGF NGV RGKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- QDE D LGY DKRGP SMGF HGMRGKK - - - - - - EQQDF L RD L V DKRGP NMGF MGMRGKKDP L DF DY Y E KRAP SMGF QGMRGKKDQWE E - - DADMY
EQDAGF D - - K RGP SMGF HGMRGKK - - - DP I T QQE F LQE F L DKRAP NMGF MGMRGKKDP T DF DY F DKRAP S LGF QGMRGKKDQWE E - - DP DMY
L L RDE L D - - K RA PM - GF QGMRGKK - - - - - - - - DY L I P DF E D - - - - - - - - - - - - - - - - - S L R E DY E KRAP - MGF QGMRGKK I I V K LQV L S D I E
E L A E A I D - - K RA PM - GF QGT RGKK - - - - - DP L A S L E Y Y DY E KRAP - MGF QGMRGKK - - - - - E DY RKRAP - MGF QGMRGKKS - L EQ - I L DE L K
L DS E DF G I L K RA I M - GF QGMRGKKNS I I A DV E NQ L F P E E T NKRAP - MGF QGMRGKKA - S L DDE Y Y KRAP - MGF QGMRGKKS - L E E - I L DE I K

190 200 210 220 230 240 250 260 270
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F F HMRGRR - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F F HMRGRR - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R P P A - GY V V V RGKRV -
K RA P SMGF QGMRGKKDY - F DDE DE Y F KRM - - - - GF MGMRGKKEGDF E V DDY P - - - - E DG LW - - - - S E DGEGE EMDKRAP AAGF F GMRGKKV -
K RA P S AGF HGMRGKKDF - DDGDF MAE KRM - - - - GF MGMRGKKE S DF EGDDY P EG L ADDDVWGDQDE E F T GGE DV NKRAP A SGF F GMRGKKV -
K RAA - MGF YGT RGKK T Y V F E Y PQDY E KR L L EM - G LQDMHDRMKE - - - - - - - - - - - - F P A EW - - - - - - - - - - - - - E K RA LM - GF QGMRGKK T L
E R - - - - R F L DP R E NY I N - S DY P E E KR - - - - - - - WYQGV CDE ND - - - - - - - - - - - - - DP A EW - - - - - - - - - - - - - E K RA PM - GF QGT RGKK I I
K T T T - - R F QDP RS KDMY V I DY P E DY E KR I L SMEGY P N I F DK E - - - - - - - - - - - - - - GE F LW - - - - - - - - - - - - - E K RA PM - GF HGMRGKK L I

280 290 300 310 320 330 340 350 360
- - - - - - - - - - - - - - - - - - NGQS E - - - - - - - - - - - - - VMV DEQDP E A L L K L A - - - - - - - - - - R Y F R Y LQAKRS L - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - NGGE S - - - - - - - - - - - - - L T V DDQDP E T L L K L A - - - - - - - - - - R Y F R Y LQAKRS L - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - P P SGF T G L RGKKA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A P SGDVQGY D - - WRE KKS P P EGF LG L RGKKAAAP DV V NA - - - - - - - - - DT G
- - - - - - - - - - P A SGF F GMRGKKGP S VGF F A - - - - - - MRGKKAP S AGF MGMR - - - - - GKKA P SGF MGMRGKR - - E D L DGE D L DS L LQY L - DS A
- - - - - - - - - - P A SGF F GMRGKKGP S VGF F A - - - - - - MRGKKAP S AGF MGMR - - - - GKKA PGSGF MGMRGKKDS EMEGAE D L DS L LQY - LGAA
L D - - E E L E KRA LMGF QGMRGKKDGY E NY V DY Y V DP DMDF DKRAPMGF QGMRGKKDT DKRAPMGF QGMRGKRS VGQR F E PGMDF GT R P - - F HE
L DA L E E L E KRD - MDF QG L RGKKDP F DDY L DY S I - S P S DY E KRA L D - L RDS E - GS E S F KRAR I GF HGMRGKRDAAK I YGS NS S I A R T - - - T MG
L DPWQD L DKQDVME F QG LQRRKDT F DDY L DY SM - NP S DY E KRAAD - F QD I E SGS DS F KRARMGF HGMRGKRNV E E I YGS NS NP T QT - - - T I G

370 380 390 400 410 420 430 440
- - - - - - R NDS P SG L S AKRQP PQGF HAV RGKRS V L H - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - R S NV P - S L S AKRQP P KGF HAV RGKRS F HH - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
S DE RR L RHY I A SML H - A E RA P S - - - - - - GE S DNKP DF R F A L N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
YQHGRDKRNGE RAPG - S KKAP SGF LGT RGKKD - - WP T QQGAE AGT E P D I HT S L S D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
YQHGRE KRNGE RAP A - S KKA P SGF LGT RGKKD - - WP SQQV L T A I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
YQGMS DRRHA L A S CQV E KRS P F R Y Y DMRGKKNP RWE L RGMF VGV RGKKWARAP Y E DNS P F I R L F DNT E R I GV DGDS P A T LGN
Y RQGS DRE NE L AA YG I DKR S P F R Y LGARGKKNP RWE F RGK F VGV RGKKS S SGT V E R V F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
YQGV NNRGNN L A V Y E I E KR S P F R Y LGV RGKKNP RWE F RGK F VGV RGKKAS S - - LQS V Y - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis tachykinin pNPs with protostome tachykinin pNPs. 
Deuterostome sequences were not included because of low sequence identity.

Multiple sequence alignment of annelid calcitonin pNPs shows an additional conserved C-terminal 
amidated peptide (e.g., DTSLYQKLVGamide in Platynereis).
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10 20 30 40 50 60 70 80
- - - - - - - - - - - - - - MV LWK L L L P L L A T V L L V NAAP E K S HMKRS I V DDDDE NS I Y AGKGQ - - - - - S A RQ L DS LGGAE I P L YGRQ L DS LGGAE
MGT Y LME A L KRQRR I HARGP LGMT ADHT Y T KAHS P - - - - - - - - - - - - - - - - A L Y L S A P L A T P T K T E V KR S V RDDE RRE L DT LGGGNV P L Y E
- - - - - - - - - - - - - - MNV AK I P I F L L L V L CGS A L CE - - - - - - - - - - - - - E T NDV T ADS DS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - ME L S R I V A L A F V V L CV CAANE E T N - - - - - - - - - - - - - - - - E I I A NE DS - - - - - - - - - R A E KR S NV L L E K I DDNS E I HA S E
NKRRY DA I GGT S NMGGF KKRS Y F RNRRS L DS I NA F - - - - - - - - - - - - - - - - S DMGQF GK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ML L V V A L CC - - - - - - - - - - - - - - - - A L V AG LQA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
MQEWKS P KQY HY SGGN L DH I GGGN L L RKKV V K I P N - - - - - - - - - - - - - - - - E Y F T E T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ML S L I L L V L A LGE F NDA - - - - - - - - - - - - - - - - K S K F DE I K KMRDT I KGS R F RAKQS L NS I DGS E F DG LGG I R

100 110 120 130 140 150 160 170 180
I P L YGRQ L DS LGGAE I P L YGRQ L DS LGGAQ I P L YGRQ L DT LGGGQ I P A E DKRA F DS I GHHS A F GG L KRA F DS I GHHS A F GG L KRS F DS I GH
RE L NDRE L DT LGGGQV P L F DRQ L DS LGG - - - - - - - - - - - GF V P L Y E RA L HNRQ L DS LGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F I H
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - E E V E AAKRAP E V AKRP L DS V YGT - - - - - - - - - - - - - - - HGMSGF AKRP L DS V YG
L DK L T S DS E I E A E DV E DV DKRP F DS I SG - - - - - - - - - - - - - - S HG L SGF AKRP F DS I SGS - - - - - - - - - - - - - - - HG L SGF AKRP F DS I SG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R RMDS I DG - - - - - - - - - - - - - - F S AMGGY KKRA L DS I NGV - - - - - - - - - - - - - - - - SGMGGF KRG L DS I NS
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S P I S PQRE I I P L NA E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A F AQP E Y
- - - - T S V P V E T T T S D L KADRR L I GV A E L - - - - - - - - - - - - - K SQAE E RQT RNARNDY DS P - - - - - - - - - - - - - - - DYGHGQKF T GHRKP DS
I R I E K R S L DA LQGEGF GMKKRA L DA L EG - - - - - - - - - - - - - - - - EGF GMKKRA L DA L EGE - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

190 200 210 220 230 240 250 260 270
S S NF AG L DKRP F DS I GHS S S F AG L KKRP F DS I GHS S S F - AG L KRA F DS I GHHS A F SG L RKRRS A E KRS F DS I GHS S NF AG L DK - - - K S F DS
P S RD LGDNKRS F DS I GHMS S F GG L - K RNF DS I AHT S S F - GG L KRNF DP I GHS S S F GGF - - - - - - - K R A F DS I GHNS A F GG L KKRKRRSMDA
T HGMSGF AKRP F DS I SQGEG L SGF AKRP L DS V YGT HG L SGF AKRP L DS V YGT HGMSGF - - - - - - A K R P L DS V YGT HGMSGF AK - - - R P L DS
S HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HGMSGF - - - - - - A K R P F DS I SGS HG L SGF AK - - - R P F DS
F SGMGGY RKRG L DS I S S F SGMGGF KKRG L DS I NS L SGM - GGF KRGV DA I DGF SGMGGF - - - - - - - K RGY DK I NGF SGMGGY KK - - - RG L DA
VQA L AKE L E K EGV AE L K SQAE E RQT RNARNDY DS - P DY - GHGQKF T GHRKP DS T HR L I - - - - - - NKGF S E T I I Y P S D I I E Y T NQK - RNF DE
T HR L I NKGF S E T I I Y P S D I I E Y T NQKRNF DE I D - R SGF SGF S KRNF DE I DR SGF SGF N - - - - - - K K RNF DE I D - R T GF SGF NK - - - R NF DE
- - - - - GF GMKKRA L DA L EGEGF GMKKRA L DA L EG - EGF - GMKKRA L DA L EGEGF - - GM - - - - - - K K RA L DA L E - GEGF - GMKK - - - R A L DA

280 290 300 310 320 330 340 350 360
I GHS S NF AG L DKKS F DS I GHS S NF AG - L DKR P F DS I GQS S NF AG L DKKS F DS I GHS S NF AG L DKRS F DS I GHS S NF AG L DKRP F DS I GQS S
I DGY S S F GGF DKRS F DA I DHNS A F GG - L DKRNF D L I GHAS A F GG L DKKS F DR I GHV S S F GG L E KKA F DQ I GG L S NF GGF DKKA F DN I GHQS
V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSG - F AKR P L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT H
I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SG - F AKR P F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS H
I DG L SGMGGF - K RGMDA I DGY SGMGG - - Y K RG L DT I NS F SGMGGY KKRQ L DS I NG L SGMGGF - K RGMDA I DGF SGMGGY KKRRMDS I DGV S
I DR - SGF SGF S KRNF DE I DR - SGF SGF NKKRNF DE I DR T E A V S P A S T RG - - - - - - - T S T R S T E ARNF DE I DR T - GF SGF NKRNF DE I DR - S
I DR - SGF SGF NKRNF DE I DR - SGF SG - F NKRNF DE I DR - - - - - - - - - - - - - - - - - - SGF SGF NKRNF DE I DR T - GF SGF NKRNF DE I DR - S
L EG - EGF - GMKKRA L DA L EG - EGF - G - MKKRA L DA L EG - - - - - - - - - - - - - - - - - - EGF - GMKKRA L DA L EGE - GF - GMKKRA L DA L EG - E

370 380 390 400 410 420 430 440 450
NF AG L DKRS F DS I GHS S NF AG L D - K RA F DS I GHS S NF AG L DKKS F DS I GHS S NF AG L DKKS F DS I GHS S NF AG L DKRS F DS I GHS S NF AG L
S F GG L E KKS F DR I GGNS E F GG L E - K K S F DS I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GHQS S F GG L KKRA T E LGE L HRA L AKR
GMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF A - K R P L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF
G L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF A - K R P F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HGMSGF
GMGGY KKRRMDS I DGV SGMGGY K - K RRMDS I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DGV SGMGGY KKRRMDS I DGV SGMGKF
GF SGF NKRNF DE I DR S - GF SGF NRKRNF DE I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DR SGV PGF AKRS I A S S R SGKSQR T H
GF SGF NKRNF DE I DR S - GF SGF NRKRNF DE I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DR SGV PGF AKRS I A S S R S DR I F C I S
GF - GMKKRA L DA L EGE - GF - GMK - K RA L DA L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EGEGF - G I DKR V L DA L EGAG L RMNR

460 470 480 490
DKRP - F DS I GHS S NF AG L DKKS F NS I GHAS NF AG L KK
GR - - - L DR I DS P NDWS F K LMP K L K S RR F S S Y V PGHDG
AKRP - L DS V YGT HGMSGF AKRP L DS V YGT HGMSGF AK
AKRP - F DS I SGS HG L SGF AKRP F DS I SGS HGMSGF AK
GKR T - L DE I DS V SG LGD LGKRQF DT I A RNSGMGGF GK
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
I I Y HAQD I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
P L K S SG I F L I L I S F L DS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Truncated multiple sequence alignment of Platynereis pedal-peptide-1 pNP with protostome pedal-
peptide-1 and orcokinin pNPs.

Platynereis_pedal-peptide2
Alvinella_FP490158
Crassostrea_CU988049
Lottia_FC762285
Aplysia_ABF18973
Lymnaea_CN810424
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10 20 30 40 50 60 70 80
- - - - M I R S DV T L A F L F V C L A V R S F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A R E K L E EQQF M I
MT R L CGMSMV T VG LW I L A L A V S DS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - MWK L S F GA I KMQS L L NV L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L V T L T I S CC I NRA T GT
- - - - - - - - ME HF T L T T L L L V F S S Y - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF - - - - - - - - - - S E A Y NHQE DKRS L DR LGSG L V KK - - - - -
- - - - - - - - MAK VGV S S L C L V L I L L CS A V SGGE V P DGV L KKKSQF VQAS S V S E T A EGAGDGS L S KRHVGS I GS S F I K R P V DS I
- - - - M I MMWR L L L L A L V S AA V L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

90 100 110 120 130 140 150 160
G - - - - - - - - S E A E DG - L HKRML DQVGS S L L - K KRMS PQE DY LMK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQGQKRML DE VGS S L L KKR
- - - - - - - - - HCDE HD - KDKRML DH I GS S L L KKR L L DP VGS A L L D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K R A L DP VGS S L L RKK
A - - - - - - - - DE E R S S - RHKRML DR LGSG L I - K R E P DS K I DD L V P K L R Y Y L AKA I S EQDDGS S P T E V DKRR L DR L DMGF I K KR
S - - - - - - - - DS I E DG - F NKRG L DV LGSG L V - K K P I DQ LGYG L I K - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K R P I DS LGYG L I - K R
GS S F I K R P V DS I GS S - F I K R P V DS I GS S F I - K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I - K R
G - - - - - - - - DE V P DGD I K KR T I D L E N I E L E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S RG I DS I GSGF I - K R

170 180 190 200 210 220 230 240
ML DE VGS S L L K - - - - - - - - - - - K RM - L DE VGS S L L KKRML - - - - - - - - - - - - - DE VGS S L L K - - - - - - - - - - - K RML DE VGS
A F DT I GS S L L K - - - - - - - - - - - R NDGQDNM I EGP E - K R I L - - - - - - - - - - - - - DP I GS A L L E - - - - - - - - - - - K R L L DP VGS
R L DR L S T GF I K RDDDT - - - - - - E Y E NE NE DGE DQMDKRY L - - - - - - - - - - - - - DR L DSGF L KR F V PGE D - - - - K R Y F DR LGS
P V DS LGYG L I K - - - - - - - - - - - K R P - I DS LGYG L I - K R P V DS LGYG L I K KR P I DS LGYG L I K - - - - - - - - - - - K R P I DS LGY
P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P - V DS I GS S F I - K R P V DS I GS S F I K R P V - DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS
P I DS I GS S F I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K KN I DS I GS

250 260 270 280 290 300 310 320
S L L RKRV V DP I GS - - - - - - - - - - A - - L K KRML DE VGS S L L RKR Y L DR LGS S L I - K KDAE EMME EGDRV AY AANNP - - - - - - -
S L L DKRM I DP I GS - - - - - - - - - - S - - L L K RA F DP I GS N L L KRA F - DP VGS S L L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GF I R R S NF DR I GS - - - - - - - - - - G - - F I K R R F DR LGSGF I K RR F - DR L NSG L I - K RN L DR L NSG I I K - - - - - - - - - - - - - - -
G L I K KRQMDQ LGY - - - - - - - - - - G - - L I K R P V DE LGF G L I K R P V - DE LGYG L I K KR P V DS LGMG L I K K S DE L T DADE LG L Y N
S F I - K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K R P V - DS I GS S F I - K RGV DS I GS S F I K R P I DT I GS S F I K RGV
GF I - K R P I DS I GS - - - - - - - - - - S - - F I K RG I DS I GSGF I K R P I - DS I GS S F I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

330 340
- - - - - - - - K R S Y S R E E V E E L LGK
- - - - - - - - K R A F D - - - - - - - - - -
- - - - - - - - RQR L DR LG - SGF I K R
E - - - - - - - K R SMDH I G - YG L I K K
DS I GS S F I K R P V DS I GS S F I K KR
- - - - - - - - K RG I DX - - - - - - - - -

Truncated multiple sequence alignment of Platynereis pedal-peptide-2 pNP with annelid and mollusk 
pedal-peptide-2 pNPs.



Platynereis_pedal-peptide-related-3
Platynereis_pedal-peptide-related-1
Platynereis_pedal-peptide-related-5
Platynereis_pedal-peptide-related-4
Platynereis_pedal-peptide-related-2
Platynereis_pedal-peptide-related-6

10
KKN - NNQNGY DMK
R - - - NNQNGF DKK
KKN - Y NQNGF DKK
- KN - NNQNGF DKK
KKNY NNQNGF E KK
KKDY NNQNGF - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis pedal-peptide-related peptides.

Platynereis_allatotropin
Aplysia_NP_001191666
Tetranychus_allatotropin
Ixodes_XP_002407036
Daphnia_Dappu1:308952
Aedes_AAB06179
Rhodnius_ACS45387
Samia_AAY68370
Helicoverpa_AAT92286
Saccoglossus_XP_002734994.1
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10 20 30 40 50 60 70 80 90
- - - - - MK V V L C L F V V - - - - - - V F V V - - S V NGMD L R - - - - - - - - - - A P RAKRGF R T GAY DR F S HGF GKRGE L T NE DD - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - ML S A P S I AHT GV A L L V LM - C L CP - - F SQS T E A S L S RAK - - - - - - - - - - RGF R L NS A S R V AHGYGKRGY AS S SGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - MK I S K I F V T I L LG LMGT L V V L S L AQKP R L RA Y RG L - - - - - - - - QT RG - YMP L T I S T ARGF GKR T NS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - MAA LGR T S A L V AAA L - F L C L - - A A AGS E T P E A - - - - - - - - S DRQHRGGF QK L R L S T ARGF GKR I P P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- MKGKGA F LMV L AGWG L I G L - M I L T T A V E AA P HP ADY T S S S V NNQRDF R S RRGF K T VG L A T ARGF GKRAP S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ME V T KMS ACRWL F L V I L CS V - L L CCHT S NAGP ARQ L A S L AARAS K I P R S I R A P F RNS EMMT ARGF GKRRAP I GV NVGGS SGNVGV KH - - - - - - - -
- - - - MMRWS S L L V L V A L A S I - I NC I - - K AGS P S S A L Y S S AARASGR T R T I RG - F KNVQ L S T ARGF GKR T Y P DSQ LQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - MNF SMQ L V V V V - - A V - C L C L - - A DS A P E AR L V R T K - - - - - QQRP T RG - F KNV EMMT ARGF GKRDGP HS R T E - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - MNF SMH L A V A V AAAA - C L C I - - V A AA P EGR I T R T K - - - - - QQRP T RG - F KNV EMMT ARGF GKRDRP HT RA E RDV E HQAP T S R S HRGT P T F
- - - - - - - - - ML I F S A V L V A V - L F T H - - T S AQPQC - - - - CRGVGCK I P P NCKCP F QS I I C - - - - - - - - - DNP T KNV L - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

100 110 120 130 140 150 160 170 180
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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Multiple sequence alignment of Platynereis allatotropin pNP with bilaterian allatotropin pNPs. The 
Platynereis pNP shares an N-terminal GF/Yamide peptide with protostome pNPs, and a C-terminal 
conserved cryptic peptide with protostome and Saccoglossus pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk pyrokinin-related sCAP pNPs.

Multiple sequence alignment of bilaterian pyrokinin-related peptides, including annelid/mollusk sCAP, 
mollusk pleurin, insect pyrokinins and vertebrate neuromedin-U.
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- - - - MK S F F T GMF L L T S L Y L - L L T YQF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GF S S AA T GGP T NQE - - - - - - - - - - - - - - - - -
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MP I I RQS S V K T L N L L L Y I - - - V R V V CAV DGQE E AQQQQQQQHRMK L T ML A T V L AA V L V LGVGRA T AA P ADS S S T A T GRR L L HS P NP T S HS K S
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Multiple sequence alignment of Platynereis sulfakinin pNP with arthropod sulfakinin pNPs.
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Multiple sequence alignment of Platynereis CCAP pNP with protostome CCAP pNPs.

Multiple sequence alignment of trimmed Platynereis allatostatin-A-2 pNPs with mollusk allatostatin-A-2 
pNPs.



Multiple sequence alignment of trimmed annelid and mollusk allatostatin-A-2 pNPs.

Multiple sequence alignment of trimmed annelid and mollusk allatostatin-A-3 pNPs.

Multiple sequence alignment of trimmed annelid allatostatin-C pNPs. Besides the Cys-containing 
allatostatin-C peptide, these pNPs share other conserved peptide stretches (e.g., QLEI peptides).

Multiple sequence alignment of lophotrochozoan FFamide and arthropod SIFamide pNPs shows 
besides a conserved amidated peptide conserved cystein-residues in the C-terminus of the pNPs.
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MAE - - - - - - K V F S I F G L L L I V L V L I T - - - DS RK L DCT K F V F A P KCRGV AAKRNT DY NF - - - - - P I I P S HQR LQS K I V - - - - - - - - P S L E DNWT S
F T P - - - - - - L LM I L L A L V P - - - - - - - - - - L Y Y S L DCRK F S F A P ACRG I ML KR SGGHPM I A EQQPM I DNAKARE VQMM - - - - E L L I R N I E DE A L I
MR I - - - - - - I L F V F L S L I A - - - - - - - - - - I A L S L DCRK F S F A P ACRG I ML KR S - - - - - - - - - - E T T E RQQS L E L YQ L - - - - AQN L EML S L L I R E

100 110 120 130 140 150 160
NKRQADQAS S Y D LG L AAK LWP H I K KA L LGR T NRGSQDV E A F A PQKRNNE AK L E KWS KV L RH L L DQQE - -
QAA P R P DAP S S L L R L V AQRG L RHR T P HS L HRP V PWS V EQS F L K T GS DGA L SWP NS I K S LQE D - - - - - - -
A E T QP L L - - - - I P I L I DRR I F E AR S AANRHQPQ L DAE D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
MNP S S S S Y KN I I S K L F P SMV KEMHP S NT NSG - - - - - - WDR F D - - - - - - - - - - - - - - S L YQGNDG L L F GS
DE L KA L S S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DGGF V E DF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
SQS KQRE L L S I I HWL A EQE T NRDDV KH L A T E P P PGDF LQQYQQGP PQKRRQHS E DY V F Y E S I V - - - - - -
E DDDS LQF L KG L R Y L I S KMNNKQP S P P Y S T D - - DS R F WRK F F P S R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A NS DCV S - - - - MSWL RDR L V N - - - - - - - - A KNGS Y N I W - - F L P S V R Y E L KQ - - EWF K I F R RN L RK S F I W
AE A EG I K E C I P I SW I RNK L A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - L Y L P S R S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis L11 pNP with protostome L11 pNPs.

Platynereis_GGNa/EP
Capitella_EY625406
Bombyx_NP_001123587
Daphnia_Dappu1:304056
Alvinella_GO200823
Perinereis_BAB83127
Lottia_FC746004

Platynereis_GGNa/EP
Capitella_EY625406
Bombyx_NP_001123587
Daphnia_Dappu1:304056
Alvinella_GO200823
Perinereis_BAB83127
Lottia_FC746004

10 20 30 40 50 60 70 80 90
MDR T G LWY L L L V S V L Y I WT G - QK V SG - KCSGQWA - I HACAGGNGKRS - EGA L S S I GDRE RDS RMS L - - - - - - - - QR I L RGF GE Y S NE V E DQN
- - - - - - - - - V L VG I A V L F S LQS V VQGT KCRGSWA - I HACAGGNGKRS - EGS AGARAP P A L V EQQE PGDR L KR L F QRY I E S F A E E PQNDQT E E
MAQ I C L A V S I A V L LMMS - QGV S AKRG - - CS A F - - - GHS CF GGHGKRSGE P A PMDMANQDMMV RHQ LG - - - - - - - QE E T P P HPGY P HS S Y NV L
- - - MH I F F Y V I HV T AML - - - - A I V SG - NCNKY - - - GNACF GAHGRS D - - - - - - - - - - - - - F K R T S A V D L S - - - - DQ I WP V AANWNP T R P DE -
MDRV T ML L I T V L VML C LWLGNNAV EG - KCRG LWKNHHAC LGGNGKRS - DP S E T L - - - - - - I DDE R - - - - - - - - - AQ I L DT F L NRNAAMP E DE
MDR T G I WY L L L V S I L Y I WT G - QK V SG - KCT GPWA - I HACGGGNGKRS - DV E AGG LGDRE K E S R I S L - - - - - - - - QR I L RGF GE Y S NE DE DS T
ME V RCT T L F A V T S L L Y L T I S V S L V SG - KCSGRWA - I HACF GGNGKRS - DP S L T DNT E NS RQE T L L - - - - - - - - - RQ I L L PQT Y E Y HKS NDA L

100 110 120 130 140 150
R F A S E P E L S NY E DV L SQPQP D L T Y LQP D L T Y LQKE NRKQKS V L RK L F T I L K L RQNRQN LQN - - - -
T YGQ - - - - - - - QA L LGP E NML L S L DDGS K - - - E Y DY DR L R S LWR T A L L AKRMQRRGRK - - - - - - -
QPGD - - - - - - - D I I P I R DGGV Y DHDAAAR - - - DVMKY K L RN I F KHWMDNY RRSQNT NDE Y F L E T I
- P I Q - - - - - - - E R RQMKP L P A LQ - - - - - - - - - L E S V L V Y ND I P R S A E HS R Y L NQE DY NN - - - - - -
Q - - - - - - - - - - - - - NDF P NY D L AM I R S R - - - - V HPG L K Y Y E L L RK LM - - L A LQE DGRV D - - - - - -
HF GD - P D L S NY V E DV L SQQP D L A Y I - - - - - - - QK E NRKQQS L L RK L V AML K L RQN LQN LQN - - - -
LQDD - - - - - - - - - - - D I NT Y E K S HE E SQR - - - MRD L RA L N I L L K T LMMEQKV R T E NS VMA - - - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis GGNa/excitatory peptide pNP with protostome GGNa/
excitatory-peptide/CCHa pNPs.

Platynereis_PDF
Capitella_ELU12143.1
Aplysia_NP_001191498.1
Armadillidium_BAI67599
Eurydice_PDH_EURPU
Marsupenaeus_BAB91011
Callinectes_PDH2_CALSI
Cancer_ABV68727
Orconectes_PDHA_ORCLI
Callinectes_PDH1_CALSI
Litopenaeus_CAA72409

Platynereis_PDF
Capitella_ELU12143.1
Aplysia_NP_001191498.1
Armadillidium_BAI67599
Eurydice_PDH_EURPU
Marsupenaeus_BAB91011
Callinectes_PDH2_CALSI
Cancer_ABV68727
Orconectes_PDHA_ORCLI
Callinectes_PDH1_CALSI
Litopenaeus_CAA72409

10 20 30 40 50 60 70 80 90
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGS S K T VQV AV V V C L V SMF VMQV V CY P T QRS N L RNS L T DADRQE I L R Y AAK I A R I AMGDNV DF KAGP NKR
ML RCE V L HQVQADRKRDDVGARMRNS I ML N L T V V V C I I S L T V F QV CARP Y D - - - - - T Q L S E KDRQE I MHY AAS I L K I A F GQ - - GY L P T QE KR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - MF GY R S L L V L L V T L S L C L L LQS S HCS AV R T YG - - - - - ND L DARARRE I I S L A AR L I K L SM - - YGP E DDS F V KR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - M I GK Y L SWF ML A F L F GF V L E S Y R VQS - - - - - - - - - - - - QD L NP T E K E V L S NML DF LQRHS R T T YMF P L L S E S KR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MR - F I I LGV L F I A V A SM I L S NGVMAQS - - - - - - - R DF S I S E R E I V A S L AKQ L L R V ARMGY V P EGD L P RKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MCRAAV L L F LML A V AAVMV T E AQ - - - - - - - - - - - - R E P T A S KCQAA T E L A I Q I LQA V KGAHT GV AAGP HKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MR SGV F V A V L V V V V F - A L L T QG - - - - - - - - - - - - QE L HV P E R E A V AN L AAR I L K I V HA P HDAAAGV P HKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MR T GMVMT V V V V V V L AA V L T QG - - - - - - - - - - - - QE V NV S E R E A V A T L AAH I QK V V CT P L EGAGG L P HKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MR S AMV - - V L V L V AMV AV F T RA - - - - - - - - - - - - QE L K Y P E R E V V A E L AAQ I YGWP - GS LGT MAGGP HKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MR S S V I V A V L V V V A L AA L L T QG - - - - - - - - - - - - QE L K YQE REMV AE L AQQ I Y R V AQAPW - AAA VGP HKR
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MMRS A V V V A L L VMV AMS LQ L T AAQ - - - - - - - - - - - E D L K Y F E R E V V A E L AAQ I L R V AQGP S - A F V AGP HKR

100 110
NPGT L DAV L DMP D LMS - LGRK
NSGML DAV I NMP D L F K - AGRK
NGGT ADA L Y N L P D L E K - I GKR
NS E L I NS L LGAP R V L NNAGR -
NA E L I NS L LGV P R VMS DAGRR
NS E L I NS L LG L P K F M I DAGRR
NS E L I NS L LG I S A LMNE AGRR
NS E L I NS L LG L S R LMNE AGRR
NS E L I NS I LG L P K VMNE AGRR
NS E L I NS I LG L P K VMNDAGRR
NS E L I NS L LG I P K VMNDAGRR

Multiple sequence alignment of Platynereis pdf pNP with protostome pdf/cerebrin pNPs.

Platynereis_leucokinin
Capitella_jgi|Capca1|220760
Danaus_EHJ73323
Bombyx_NP_001124363
Trichinella_XP_003377687

Platynereis_leucokinin
Capitella_jgi|Capca1|220760
Danaus_EHJ73323
Bombyx_NP_001124363
Trichinella_XP_003377687

Platynereis_leucokinin
Capitella_jgi|Capca1|220760
Danaus_EHJ73323
Bombyx_NP_001124363
Trichinella_XP_003377687

Platynereis_leucokinin
Capitella_jgi|Capca1|220760
Danaus_EHJ73323
Bombyx_NP_001124363
Trichinella_XP_003377687

10 20 30 40 50 60 70 80 90
MS S AK S T L Y S S NGF L HF L L L L CT H L L HS I DA T DY P S L L R T GGGS AR L T DS L T HAQY RRGA F NPWKGKRS F S PWAGKRD L S E V DADDKRA F S P
MS T P T - - - - - - - - - - - F A V L L V A T F V AMV T AA V L P S - - - T EGD I E D LMDAQDD I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DK RA F S A
MA F - - - - - - - - - - - - - YW I F I A F SWF GF A S LQY I NT - - - AGADAE T LMDP L DS T I H - - - - Y P P L P Y V NY F NV L T P RNNME T LQNNGNMDHSQ
MS H - - - - - - - - - - - - - HW I L I T F SWLGT A S LQY I NT - - - GGPGADT I L DP L DS S LQ - - - - - Y S L P Y ANY F NV - - P DAQMDP DT S DGQYG I V H
MS S V K S C - - - - - - - - - I C I F T A F C L L A S F T - - - - - - - - - - - - - S A T L V DS P S S A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

100 110 120 130 140 150 160 170 180
WSGKRS E L E DDKRA F S PWSGKRS E L E NDKRA F S PWSGKRS E L E NDKRA F S PWSGKRS E L DNDKRA F S PWSGKRS E L DNDKRA F S PWSGKRS E
WGG - - - - - - - - K RGF HAWGGKRS - - - - - - - - - - - - - - - - E DNEMDKRA F S AWGG - - - - - - - - K R A F NPWGGKRS F E DQE - - - - - - - - - - - - -
F T EQD L E S L DS KRMRR T T DE DKDAKE RNWQP - - - - - - - - N L I DS DK T I Y L P S DT F G I - - - R T P F I VQAY S DT S S E KNT T - - - - - - - - - - - - -
DGGV - - - - - - - QRRRR T ADDKEQV RDKRWL P - - - - - - - - N L AD I DK T MY I KNNE - - - - - - V A T P S L VGF SGNS DE NDT - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K E VQM I P V F Y S DT VG - - - - - - - DHHV I DP T V DN L E DV - - - - - - - - - - - - - - - -

190 200 210 220 230 240 250 260 270
L E DDKRA F S PWSGKRS E L E DDKRA F S PWSGKRS E L E NDKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A F S PWSGKRS E L DADKRA F S PWSGKRS D L DAE K
- - - - - - - - - - - - A E RGNF E EQKRQF GPWGGKRAS P E I Y K K - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A F NPWGGKRS S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - D I S NS L - - E K R S F S PWGGKRNRP NT I EQMWTWKKS AG I R E P SMP KRV R F S PWGGKRSGQM I Y K PGT KGS KV I F S A S V P E L
- - - - - - - - - - - - A L L DQV - - DKKNF S PWGGKRDKP S - F E HMWTWKRS S S V R E P SMP KRV R F S PWGGKRSGQMV Y KPGS KS S K L I F S A T V P E L
- - - - - - - - - - - - S E L NN L - - MKRK F Y AWAGKRAS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R F YQWAGKRNG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

280 290 300
RK F T PWAGKRS DNNDE V V DKRK F T PWAGKRS DD
- - - - - - - - - - T S S L E DF L S KR S F NPWGGKRS S D
T R I V S NY S P NGNR L N - - MAG LQF I P S P DKRHP I
E K I V S NY L P SGE R L N - - L AG L HY I P S V DKR F P L
- - - - - - - - - - - E K V E - - K V RRK F Y PWAAKCNKK

Truncated multiple sequence alignment of Platynereis leucokinin pNP with protostome leucokinin pNPs.



Platynereis pNPs belonging to protostome pNPs families:

Platynereis_prohormone-3
Capitella_EY611212
Alvinella_GO221762
Helobdella_EY363235
Bombyx_NP_001124360
Culex_XP_001846959
Nasonia_XP_001604833
Harpegnathos_EFN77169

Platynereis_prohormone-3
Capitella_EY611212
Alvinella_GO221762
Helobdella_EY363235
Bombyx_NP_001124360
Culex_XP_001846959
Nasonia_XP_001604833
Harpegnathos_EFN77169

Platynereis_prohormone-3
Capitella_EY611212
Alvinella_GO221762
Helobdella_EY363235
Bombyx_NP_001124360
Culex_XP_001846959
Nasonia_XP_001604833
Harpegnathos_EFN77169

10 20 30 40 50 60 70 80 90
MKS S T F L A V F A T L L A T A LG - - - W - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S K Y Y E DS F DE L P ARRS Y - CV NSGGKCF T S S E CCKGY
- MT T S H L V Y L A V I A T V VGV AY AWP - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - N L Y E L E RWNRV S RRS DMRC I E SGGKCY S T HE CCGGF
MGAKGG L F T F V T V L V L A T T VMSWP - - Y D - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DE Y S AWR L AR T S RR S HH - CT GSGGKCF S T A E CCQGF
F Y S Y S P S T R P T S R P A YQEGS T V RMA L HGR T L V F ML VG L NC I A T S LQQS Y VG - - - - - NGY F QGY E L KDMNV KKKE C L T V T S E CY T T EQCCS D L
- - - - - MT A T A I L V LGC L SGAHAWGG L F NR F S S DML AN LGYGRS P Y RHY P YGQV E P DE A Y E A L E NNR I S NV I DE P AHCY S S P CV T NGDCCGG L
MKA T A LWAA I GA V L V F SGT ANAWGG L F NR F S P EML ANMGYGS HGGAY RPQA F L - - - QNE I L DE DQQNQRV E E D - - V CYGKP CY S NE NCCPG L
- MK T T CAML L A V L A LMNCGADAWGG L F NR F S P EML S NMGYGS HGGY LGRS S A F - - LQHGS S F S DNG L DDGADE - - P CY E RRCNT NE DCCPGS
MNACAV I T L V L V ANT A Y I GV E AWGG L F NR F S P EML S N LGYGGHGS YMNRPG L LQS L S DGY NGMYGEGAE P T E E - - P CY E RKCAY NE HCCPGT

100 110 120 130 140 150 160 170 180
V CAA F DD L F - AGY - - - - - - - - - - - - - - - C I - - - - L E K S L K P CAKDV DCAE DARCV S LGRKDE RY C I QRADS - - - - - - - - - - - - - - - P NDV I Y
V CAV F NDY - - F ADKE E S - DDE NP E V PGT CV - - - - K E KD L T E CS S S L DCPMS Y KC L T L S R SGDRY C I K RQRS - - - - - - - - MP V Y P K SGS NRKY
V CAA F DDY - - F GQRGQP V EGMNP E I PGF CV - - - - K E KD LQP CF S T RDCAP NAKCV S LGRDGE S Y CV RRP K T S I E D L I E D L P V I NV P S ANQ L S
ACV DT NNDG I SGK - - - - - - - - - - - - - - - C L - - - - A K KR L RRCT E S I QCGEMT T CS S V I GS NS K Y C - - V P DK - - - - - L E T S Y DF ARDF KDKMY
L C L E T DDG - - - GR - - - - - - - - - - - - - - - C L S A F AGRK LGE I CNRE NQCDAG L I CE E AA PGEMH I C - - R P P S - - - - - - - - - - - - - - - T GRKQY
V CV NV DGV - - I GH - - - - - - - - - - - - - - - CV F P L - GRK YGE L CRRDS DCE SG L V CD I S T L SGAS V C - - R P PM - - - - - - - - - - - - - - - V L A KQY
V CMNP EGEWP EGR - - - - - - - - - - - - - - - CMF I Y - G L KQGE L CRRDNDCE T G LMCAE V AGS DS L S C - - QP P V - - - - - - - - - - - - - - - T S NKQY
I CMNP DGV - - I GT - - - - - - - - - - - - - - - CV DD L - GMKQGE L CRRDNDCE T G LMCQQ I PGRDARS C - - QP P L - - - - - - - - - - - - - - - T S NK L Y

190 200 210 220 230 240 250 260
R T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - P K AK LGQE CT T NADCE KYGKD - GNE L CCQK I R R F RQKAK T I CDRV NHMS AC I P NNADDWL
DF S S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A KGG LGS DCE DDDDCKQY V S DGS S K L CCQAV NRGRQGT RKMCDR I R P I S HC I GKK - - - - -
MA S S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GKGG LGT KCE DNS DCRP F E K PGGAQ L CCQRV S RGRQGV T RMCDRV T A I S KC I AG - - - - - -
NSQS V Y S RNY DT QAYGT L L L RK PGS KGT GMP C I S T DDCQMT DS Y SGDP L CCQK I SQGKMGS K L KCHT I I NV DDCKPWS N - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NE DCT T S S E C - - - - - E I T RG L CC I MQRRHRQKS RKS CGY F K E P L V C I GP V A I DQ I
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A E DCMT S S DC - - - - - D I S RG L CCQVQRRHRQV ARKV CS Y F KDP L L C I GT V AADQV
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S E T CSMS S E C - - - - - D I S RG L CCQ LQRRHRQT P RKMCS Y F KDP L V C I GP V AADQV
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NE E CNMS NE C - - - - - D I S RG L CCQ LQRRHRQT P RKV CS Y F KDP L V C I GP V A T DQ I

Multiple sequence alignment of Platynereis prohormone-3 pNP with protostome prohormone-3 pNPs.

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

Platynereis_myomodulin
Capitella_|Capca1|226517
Helobdella_gnl|Helro1|167674
Tritonia_ABU82757myomodulin-like
Aplysia_NP_001191423
Haliotis_AFN20272
Lymnaea_MYOM_LYMST
Schmidtea_DAA33906TPA_inf:

10 20 30 40 50 60 70 80 90
MT NCF A L C L L V S C L CA L S S A E NDRE KR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A I RML RMGKRGF GML R LGRS A P - - - - - - - Y DQY E S RQ L F D
- - MK V A L L F S LQC I Y V I A S ADDS ARARRD L SML RMGKRS E F S S L P P L V P P S Y D L S ADDF DE RQVWMK I P R VGKD I DE DT P H L R L AR Y - - - - - P P
- ME KMAMF F LMA T L S VMSG I V HCS DHS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K S V S P E LGEQGHDAN - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - MQV CV L T L I GV I F A F HAS CE A T K E T - - - - - - - - - - - - - - - L S P A L S NHE L L HKAAP S R V KRGNY DML R L T RG L N - - - - ML R LGKRAGS - - T D
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- - K R PMSML R LGKRPMSML R LG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K R PMSML R LGKRPMSML R LGKRPMS - - - - - ML R LGKRPMSML R
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K K A V R LMR LGKRS - - - - - - - - - DMA - - - - - - - - - - - - - - - - - -

MGKRE F ND
MGKRDT DD
MG - - - - - -
LGKR S V DD
LGKRDDDE
LGKRS DE K
LGKRE DDE
- - - - - - - -

Multiple sequence alignment of truncated Platynereis myomodulin pNP with lophotrochozoan 
myomodulin pNPs.
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I S PGV V S - - E R - - - K T QQKRGR F QGF CF RR T R SGR F L P Y I CWKGNDS - - R KQAK I
L T T G I V A - - E D - - - E P RQKRGR F QGF CF RR T R SGR F L P Y I CWKGGNS - - R K - - - -
I DP R V I V - - E E NS L DT K E KRGRWQGF CF RR T K T GR F L P Y I CWKGD - - - - R K - - - -
L NQA L L A - - - - - P E T T KQKRGRWQGF CF RR T K SGR F L P Y I CWKGD - - - - R K - - - -
MDP R V L S K E E N - - - E V K E KRGRWQGF CF KR T R SGR F L P Y I CWKGD - - - - R K - - - -
L NSQM I T - - DT S S R LQT E KRGRHQGF CF KK T K SGR F L P Y I CWKGDS EQE E RK - - -
L NP E V L A - - E S - - - S R I E K RGRHQGF CF KK T K SGR F L P Y I CWKGEGE NDDK - - - -
L NP E V L A - - E S - - - S R I E K RGRHQGF CF KK T K SGR F L P Y I CWKGEGE NDDK - - - -
V NP E A I T DT DA - - - GV P NKRG - YQG L C L RR T ANQRY I A Y P CWRT G - - - - S K - - - -
V NP E V I T GS DN - - - GV P NKRG - YQG L C L RR T ANQRY I A Y P CWRSG - - - - S K - - - -
I NP E L F T I HDQ - - - K A V V KRMKYMG I CMRR T K Y NAV V P Y P C L R SG - - - - R - - - - -
L E S A V L S E E DS A P S K T V E KR - R YMG L CMHR - QANQF I P F P C L RAG - - - - R - - - - -
L NS A V L P - - E DDAP K P V E KRE R YMG I CMRK - QY NNF V P V P C L R SG - - - - R - - - - -
L NP A L L P - - E E DA P K P V E KRMRYMG I CMKK - QY NNF I P F P C L R SG - - - - R - - - - -

Multiple sequence alignment of Platynereis whitnin with annelid and mollusk whitnin/SPTR pNPs.

Platynereis pNPs belonging to lophotrochozoan pNPs 
families:

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk FLamide/Fulicin pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk EFLGamide/EFLamide containing ESTs.



Multiple sequence alignment of annelid and mollusk NKY pNPs.

Multiple sequence alignment of trimmed annelid and mollusk FVRIamide pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk GNXQN peptide pNPs.



Multiple sequence alignment of annelid and mollusk LXRX peptide pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk CLCCY pNPs.
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Aplysia_GD218738
Haliotis_GT275645
Lottia_FC753680
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P CDPWT NNV HT QCCDE DG L V CKCNF WAQNCKCV S R LWGR
HC L PWS NE I QHS CC - - GG L ACKCN LWGQNCRCT T Q LWGR
P CE PWT S DP S RACCNP RRHV CQCN LWLQNCRCGT R LWG -
F CV PWS S E Y E E T CCNP RR L V CRCN LWMQNCRCV S R T WGK
P C I PWT S E PGE ACCT S AN L V CRCN LWMQNCRCVGR T WG -

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk CCWamide pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid and mollusk QSGamide pNPs.

Multiple sequence alignment of Platynereis and Lottia gigantea CCRFamide pNPs.



Multiple sequence alignment of annelid and mollusk HFAamide pNPs.

Platynereis pNPs belonging to annelid pNPs families:

Multiple sequence alignment of annelid FVMamide pNPs. 

Multiple sequence alignment of annelid DLamide pNPs. 

Multiple sequence alignment of annelid SLRFamide pNPs.



Multiple sequence alignment of annelid QERAS pNPs.

Multiple sequence alignment of annelid MNC pNPs.

Multiple sequence alignment of Platynereis and Alvinella pompejana LEQ pNPs.


