
Supplemental Figure 1. Multiple sequence alignment of CYP51 from different kingdoms in the 
region of P355 (T. cruzi numbering). 
 
 
 
sorghum    : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHSDFTVTTKEGKE-------- : 375 
cane       : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHSDFTVTTKEGKE-------- : 338 
corn       : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHSDFTVTTKEGKV-------- : 375 
wheat      : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHSDFSVTTREGKE-------- : 375 
barley     : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHSDFSVTTREGKE-------- : 342 
oat        : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHTDFSVTTREGKE-------- : 373 
rice       : RCIKEALRLHPPLIMLLRQSHNDFSVTTKDGKE-------- : 371 
onion      : RCIKEALRLHPPLIMLLRHSHSDFSVRTKEGVE-------- : 372 
A.thaliana : RCIKEALRLHPPLIMLMRASHSDFSVTARDGKT-------- : 374 
rapeseed   : RCIKEALRLHPPLIMLMRASHCDFSVTARDGKT-------- : 372 
potato     : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTREGKE-------- : 371 
tomato     : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSEFSVTTREGKE-------- : 371 
tobacco    : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFTVKTREGKE-------- : 371 
petunia    : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFTVKTREGKE-------- : 372 
columbine  : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSEFSVTTREGKE-------- : 378 
grape      : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTKDGKE-------- : 370 
cotton     : RCIKEALRLPPPLIMLLRSSPSDFSVKTRDGKE-------- : 380 
poplar     : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTRDGKE-------- : 363 
ricinus    : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVKTRDGKE-------- : 369 
apple      : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVQTREGKE-------- : 373 
orange     : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFTVQTREGKE-------- : 359 
soybean    : RCIKEALRLHPPLIMLMRSSHTDFSVTTREGKE-------- : 370 
clover     : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTREGKE-------- : 372 
M.truncatu : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTREGKE-------- : 410 
lotus      : RCIKEALRLHPPLIMLLRSSHSDFSVTTREGKE-------- : 358 
pine       : RCIKEALRLHPPLIVLLRSNHRDFTVTAKDGKD-------- : 371 
clementine : QCIKETLKTTPPLIMLLRRAKADVELGG------------- : 337 
spruce     : NCIREALRMYPPLIMLMRRVLKDVEYKG------------- : 359 
moss       : RAMKEALRLHPPLILLLRQNHTDFSVTTREGKS-------- : 363 
O.lucimari : FAVKEALRMHPPLIMLLRMAQVPFEVETSTGKK-------- : 358 
O.tauri    : FAVKEALRMHPPLIMLLRYAQSAFEVETTEGKK-------- : 386 
C.reinhard : RNITEALRMHPPLLLVMRYAKKPFSVTTSTGKS-------- : 385 
r.algae    : LCIKETLRMYPPLILLMRK-----VLKPKFYKE-------- : 389 
A.euteiche : ACIKETLRLTPPLILLMRKVMKDIECGD------------- : 374 
D.discoide : TVIREVLRLHPPLIFLMRKVMTPMEYKG------------- : 359 
Rhodococcu : AVLKETLRLHPPLIILLRVARGEFEVGGYR----------- : 338 
M.capsulat : NVIKEVLRLHPPLILLMRKVMKDFEVQGMR----------- : 339 
P.pacifica : ATIKEVLRMYPPIIVVMRKVVNDFEFGGYR----------- : 353 
V.inaequal : QIIKETLRMHSPIHSILRAVKQPMPVEGTP----------- : 387 
V.nashicol : QIIKETLRMHSPIHSILRAVKQPMPIEGTP----------- : 388 
N.fischi-B : KVIKETLRLHAPIHSIIRAVKNPMAVDGTS----------- : 390 
A.lentul-B : KVIKETLRLHAPIHSIIRAVKNPMVVDGTS----------- : 390 
A.fumiga-B : KVIKETLRLHAPIHSIIRAVKNPMAVDGTS----------- : 390 
A.clavat-B : KVIKETLRLHAPIHSIIRAVKNPMPVEGTP----------- : 390 
A.flavus-B : KVIKETLRIHAPIHSIIRAVKNPMPVEGTP----------- : 288 
A.oryzae   : KVIKETLRIHAPIHSIIRAVKNPMPVEGTP----------- : 390 
A.terreus  : KVIKETLRIHAPIHSIMRAVKNPMPVEGTP----------- : 390 
A.niger-B  : KVIKETLRIHAPIHSIIRAVKNPMPVDGTP----------- : 390 
A.niger-C  : KVIKETLRIHAPIHSIIRAVKNPMPVDGTP----------- : 390 
C.posadasi : NVIKETLRLHAPIHSILRAVKSPMPVDGTK----------- : 390 



T.tonsur-B : NVIKETLRLHAPIHSILRAVKSPMPVEGTN----------- : 391 
Aj.capsu-B : HVIRETLRIHAPIHSILRAVKSPMPVDGTR----------- : 390 
Aj.derma-B : HVIRETLRLHAPIHSILRAVKSPMPVDGTR----------- : 390 
U.necator  : NVLKEVLRLHAPIHSIMRKVKNPMIVPGTK----------- : 393 
B.graminis : NVLKEVLRLHAPIHSILRKVKNPMPVPGTS----------- : 391 
M.acuformi : NVLKEVLRLHTPIHSIMRKVKTPMPVTGTK----------- : 390 
M.yallunda : NVLKEVLRLHTPIHSIMRKVKTPMPVAGTK----------- : 390 
B.jaapii   : NVLKEVLRLHTPIHSIMRKVKSPMPVPGTK----------- : 390 
B.fuckelia : NVLKETLRLHTPIHSIMRKVTTPMPISGTK----------- : 391 
B.calthae  : NVLKETLRLHTPIHSIMRKVTTPMPISGTK----------- : 370 
M.fruticol : NILKETLRLHTPIHSIMRKVTTPMPVSGTK----------- : 391 
S.scleroti : NILKETLRIHTPIHSIMRKVTTPMPISGTK----------- : 331 
N.crassa   : AIVKETLRLHAPIHSIMRAVKTPMPVPGTK----------- : 389 
C.globosum : AVIKETLRLNAPIHSIMRAVKQPMPVPGTK----------- : 389 
P.anserina : AIVKETLRLHAPIHSIMRAVKSPMPVPGTK----------- : 389 
F.verticil : AIIKETLRLHAPIHSIMRAVKSPMPVPGTK----------- : 340 
F.gramin-B : AIVKETLRLHAPIHSIMRAVKSPMPVPGTK----------- : 391 
O.sinens-B : AIVKETLRLHAPIHSIMRAVKQPMAVPGTK----------- : 393 
P.tritici  : QVVKETLRIHAPIHSIMRKVKQPLVVDGTN----------- : 390 
L.maculans : QVVKETLRIHAPIHSIMRRVKQPLVVDGTN----------- : 389 
P.nodorum  : QVVKETLRIHAPIHSIMRTVKSPIVVEGTN----------- : 398 
M.graminic : QVVKETLCIHAPIHSILRKVKSPMPIEGTA----------- : 394 
F.lancelet : QVVKETLRIHAPIHSILRKVKSPMPIEGTA----------- : 398 
P.digitatu : NVIKETLRLHSSIHTLMRKVKNPMPVPGTD----------- : 388 
P.italicum : NVIKETLRLHSSIHTLMRKVKNPMPVPGTD----------- : 387 
N.fische-A : HVVRETLRLHSSIHSLMRKVKSPLPVPGTP----------- : 381 
A.lentul-A : QVVRETLRLHSSIHSLMRKVKSPLPVPGTP----------- : 381 
A.fumiga-A : HVIRETLRIHSSIHSIMRKVKSPLPVPGTP----------- : 381 
A.clavat-A : HVIRETLRLHSSIHSILRKVKNTLSVPGTS----------- : 381 
A.flavus-A : NLIKETLRLHLSIHSLMRKVKNPMPVPGTP----------- : 375 
A.niger-A  : SVIKETLRIHSSIHSIMRKVKNPLPVPGTS----------- : 375 
Aj.capsu-A : NVIKETLRLHTSIHSLLRKVMNPMPVAGTP----------- : 382 
Aj.derma-A : NVIKETLRLHTSIHSLLRKVKNPLPVPGTP----------- : 382 
T.tonsur-A : NVIRETLRLNSSIHSLMRKVKNPMPVPGTS----------- : 381 
M.grisea   : NVVKETLRVHSSIHSIMRKVKRPMRIPGSD----------- : 384 
O.sinens-A : NVIKETLRVHSSIHSVMRKVMRPMQVPNSD----------- : 386 
F.gramin-A : NVVKETLRVHSSIHSILRKVKRPMQVPNSP----------- : 376 
C.immitis  : MVIKETLRLHAPIHSIMRKAKNTMAVPGTN----------- : 379 
S.pombe    : YVIQETLRLHPPIHSHMRKVKRDLPVPGSK----------- : 370 
P.carinii  : YVIKETLRLHPPLHSIIRKVKSPILIENSP----------- : 384 
C.albicans : NTIKETLRMHMPLHSIFRKVTNPLRIPETN----------- : 393 
C.dublinie : NTIKETLRMHMPLHSIFRKVKNPLRIPETN----------- : 393 
C.tropical : NTIKETLRMHMPLHSIFRKVMNPLRVPNTK----------- : 393 
L.elongisp : NTIKETLRMHMPLHSIFRKVMSPMVVPGTT----------- : 393 
D.hansenii : NIIKETLRMHMPLHSIFRKVKNPLLVPNTQ----------- : 393 
P.farinosa : NVIKETLRMHMPLHSIFRKVKKPLLVPGTK----------- : 392 
P.stipitis : NVIKETLRLHMPLHSIFRKVSKSLLVPNTN----------- : 394 
C.krusei   : ATIKETLRLHMPLHSIFRKVTRDLPVPNTS----------- : 393 
C.glabrata : QMIKETLRLHHPLHSLFRKVMRDVAIPNTS----------- : 398 
N.delphens : QMIKETLRLHHPLHSLFRKVMRDVPIPNTS----------- : 398 
S.cerevisi : QTIKETLRMHHPLHSLFRKVMKDMHVPNTS----------- : 397 
V.polyspor : QCIKETLRLHHPLHSIFRKVMKDMKVPNTS----------- : 396 
K.lactis   : QTIKETLRLHHPLHSLFRKVMNDMPVPNSS----------- : 398 
E.gossypii : QVIKETLRMHHPLHSLFRKVTRDMPVPNTS----------- : 395 
Y.lipolyti : NTIKETLRLHMPIHSIFRQVMRDLPVPGTS----------- : 387 



C.cinerea  : SVIRETLRMHPPIHSIMRYVRDDVAVPGSLSAPSK-----D : 421 
L.bicolor  : TVIRETLRLHPPIHSIMRHVRDDVAVPATISAPSK-----D : 361 
P.chrysosp : SVIRETLRIHPPIHSIMRAVREDVVVPPTLAAPSE-----D : 408 
A.cinnamom : AVIRETLRMHTPIHSIMRQVRSDITVPPTLGAPSE-----D : 411 
C.neoforma : SIIRETLRMHAPIHSIYRKVLSDIPVPPSLSAPSE-----N : 409 
U.maydis   : AVVKETLRLHPPLHSIMRYVKSDLAVPPTLSSPTSTKSEPD : 423 
M.globosa  : AVIRETLRLHPPIHSIMRKVKSDMVVPPTLAAPISSKGSRD : 401 
C.elegans  : AAIRETLRLHPPIFQMMRRVVADKIVYEKNG---------- : 381 
chimpanzee : RCIKETLRLRPPIMIMMRMARTPQTVAG------------- : 398 
macaca     : RCIKETLRLRPPIMIMMRMARTPQTVAG------------- : 398 
human      : RCIKETLRLRPPIMIMMRMARTPQTVAG------------- : 392 
orangutan  : RCIKETLRLRPPIMIMMRMARTPQTVAG------------- : 398 
pig        : RCIKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQTVAG------------- : 392 
dog        : RCIKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQTIAG------------- : 392 
horse      : RCIKETLRLRPPIMTMMRLAKTPQTVAG------------- : 392 
bull       : RCIKETLRLRPPIMTMMRLAKTPLTVAG------------- : 391 
sheep      : RCIKETLRLRPPIMTMMRLAKTPQTVAG------------- : 393 
rat        : RCIKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQTVAG------------- : 392 
mouse      : RCIKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQTVAG------------- : 375 
opossum    : RCLKETLRLRPPIMTMMRLAKTPQMVAG------------- : 357 
chicken    : RCLKETLRLRPPIMTIMRLAKTPQTVAG------------- : 384 
finch      : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARTPQSVAG------------- : 311 
killifish  : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARTPQTAAG------------- : 388 
s.major    : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQXAAG------------- : 386 
salmon     : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAG------------- : 334 
medaka     : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARTPQTAAG------------- : 331 
frog       : RCIKETLRLRPPIMTMMRMARTPQSVAG------------- : 388 
X.tropical : RCIKETLRLRPPIMTMMRMARTPQSVAG------------- : 388 
zebrafish  : RCLKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQKVGE------------- : 384 
P.promelas : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARTPQRVGE------------- : 384 
catfish    : RCLKETLRLRPPIMTMMRMARTPQKVGD------------- : 315 
sea_urchin : HCVKEALRLRPPIMTMMRVAKSPLTYKD------------- : 382 
T.adhaeren : RTLKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQKVKG------------- : 334 
M.brevicol : ACIRETLRLRPPIMSIMRRAREDYKVTVNGVE--------- : 399 
M.ovata    : AAIRETLRLRPPLLTLMRNCRRPMEVKVGEKT--------- : 393 
T.br.bruce : RCARESIRRDPPLLMLMRKVMADVKVGS------------- : 371 
T.br.gambi : RCARESIRRDPPLLMLMRKVMADVKVGS------------- : 371 
T.congolen : RCARESIRRDPPLLMLMRKVMSDVKVGP------------- : 371 
T.vivax    : RCARESIRRDPPLIMLMRKVLADVKVGS------------- : 371 
T.cruzi    : RCVRESIRRDPPLLMVMRMVKAEVKVGS------------- : 371 
L.infantum : QCARESIRRDPPLVMLMRKVLKPVQVGK------------- : 370 
L.amazonen : QCARESIRRDPPLVMLMRKVLKPVQVGK------------- : 370 
L.major    : QCARESIRRDPPLIMLMRKVLKPVQVGK------------- : 370 
L.brazilie : KCARESIRRDPPLVMLMRKVLKPVQVGK------------- : 370 
 
 



Supplemental Figure 2. Amino acid sequence alignment of human and dog CYP51 
 
 
                                                                 
                 *        20         *        40         *        60          
human : MLLLGLLQAGGSVLGQAMEKVTGGNLLSMLLIACAFTLSLVYLIRLAAGHLVQLPAGVKSPPY :  63 
dog   : MLLLGLLQAGGSVLGQAMERVTGGNLLSMLLIACAFTLGLVYLIRLAVGHLAPLPAGAKSPPY :  63 
        MLLLGLLQAGGSVLGQAME4VTGGNLLSMLLIACAFTL LVYLIRLA GHL  LPAG KSPPY       
                                                                              
              *        80         *       100         *       120             
human : IFSPIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSDAAALLFNSKNEDLN : 126 
dog   : IFSPIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSDAAALLFNSKNEDLN : 126 
        IFSPIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSDAAALLFNSKNEDLN       
                                                                              
           *       140         *       160         *       180                
human : AEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPVFLEQKKMLKSGLNIAHFKQHVSIIEKETKEYFESWGES : 189 
dog   : AEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPVFLEQKKMLKSGLNIAHFRQHVSIIEKETKEYFQSWGES : 189 
        AEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPVFLEQKKMLKSGLNIAHF4QHVSIIEKETKEYF2SWGES       
                                                                              
        *       200         *       220         *       240         *         
human : GEKNVFEALSELIILTASHCLHGKEIRSQLNEKVAQLYADLDGGFSHAAWLLPGWLPLPSFRR : 252 
dog   : GEKNLFEALSELIILTASHCLHGKEIRSQLNEKVAQLYADLDGGFSHAAWLLPGWLPLPSFRR : 252 
        GEKN6FEALSELIILTASHCLHGKEIRSQLNEKVAQLYADLDGGFSHAAWLLPGWLPLPSFRR       
                                                                              
             260         *       280         *       300         *            
human : RDRAHREIKDIFYKAIQKRRQSQEKIDDILQTLLDATYKDGRPLTDDEVAGMLIGLLLAGQHT : 315 
dog   : RDRAHREIKNIFYKAIQKRRQSEEKIDDILQTLLDSTYKDGRPLTDDEVAGMLIGLLLAGQHT : 315 
        RDRAHREIK1IFYKAIQKRRQS2EKIDDILQTLLD TYKDGRPLTDDEVAGMLIGLLLAGQHT       
                                                                              
          320         *       340         *       360         *       3       
human : SSTTSAWMGFFLARDKTLQKKCYLEQKTVCGENLPPLTYDQLKDLNLLDRCIKETLRLRPPIM : 378 
dog   : SSTTSAWMGFFLARDTTLQDKCYLEQKTVCGEDLPPLTYDQLKDLNLLDRCIKETLRLRPPIM : 378 
        SSTTSAWMGFFLARD TLQ KCYLEQKTVCGE1LPPLTYDQLKDLNLLDRCIKETLRLRPPIM       
                                                                              
        80         *       400         *       420         *       440        
human : IMMRMARTPQTVAGYTIPPGHQVCVSPTVNQRLKDSWVERLDFNPDRYLQDNPASGEKFAYVP : 441 
dog   : TMMRMAKTPQTIAGYTIPPGHQVCVSPTVNQRLKDSWVERLDFNPDRYLQDNPASGEKFAYVP : 441 
         MMRMA4TPQT6AGYTIPPGHQVCVSPTVNQRLKDSWVERLDFNPDRYLQDNPASGEKFAYVP       
                                                                             
                *       460         *       480         *       500          
human : FGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRLYEFDLIDGYFPTVNYTTMIHTPENPVIRYKRRSK : 503 
dog   : FGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRLYEFDLIDGYFPTVNYTTMIHTPENPVIRYKRRSK : 503 
        FGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRLYEFDLIDGYFPTVNYTTMIHTPENPVIRYKRRSK       
 
 
 
 
 



Supplemental Figure 3. Amino acid sequence alignment of T. cruzi  Marinkellei-CYP51 and Y-
CYP51A. 
 
 
 
Marinkelle : MFIEAILLGLTALILYSVYSVKSFNTTRPTDPPVYPLTVPFLGHIVQFGKDPLGFMQRCKR :  61 
Y-A        : MFIEAIVLGLTALILYSVYSVKSFNTTRPTDPPVYPVTVPFLGHIVQFGKNPLEFMQRCKR :  61 
             MFIEAI6LGLTALILYSVYSVKSFNTTRPTDPPVYP6TVPFLGHIVQFGK1PL FMQRCKR       
                                                                                 
                     *        80         *       100         *       120         
Marinkelle : ELKSGVFTINIGGKRVTIVGDPHEHSRFFSPRNEILSPREVYTIMTPVFGEGVAYSAPYPR : 122 
Y-A        : DLKSGVFTISIGGQRVTIVGDPHEHSRFFSPRNEILSPREVYTIMTPVFGEGVAYAAPYPR : 122 
              LKSGVFTI IGG RVTIVGDPHEHSRFFSPRNEILSPREVYTIMTPVFGEGVAY APYPR       
                                                                                 
                    *       140         *       160         *       180          
Marinkelle : MREQLNFLAEELTITKFQNFVPAIQHEVRKFMAENWNKDEGVINILEDCGAMIINTACQCL : 183 
Y-A        : MREQLNFLAEELTIAKFQNFVPAIQHEVRKFMAENWKEDEGVINLLEDCGAMIINTACQCL : 183 
             MREQLNFLAEELTI KFQNFVPAIQHEVRKFMAENW  DEGVIN6LEDCGAMIINTACQCL       
                                                                                 
                   *       200         *       220         *       240           
Marinkelle : FGEDLRKRLNARLFAQLLSKMEGSLIPAAVFMPWLLRLPLPQSARCREARAELQRILGEII : 244 
Y-A        : FGEDLRKRLNARHFAQLLSKMESSLIPAAVFMPWLLRLPLPQSARCREARAELQKILGEII : 244 
             FGEDLRKRLNAR FAQLLSKME SLIPAAVFMPWLLRLPLPQSARCREARAELQ4ILGEII       
                                                                                 
                  *       260         *       280         *       300            
Marinkelle : IAREKEEASKDNNTSDLLGGLLKAVYRDGTRMSLHEVCGMIVAAMFAGQHTSTITTSWSML : 305 
Y-A        : VAREKEEASKDNNTSDLLGGLLKAVYRDGTRMSLHEVCGMIVAAMFAGQHTSTITTSWSML : 305 
             6AREKEEASKDNNTSDLLGGLLKAVYRDGTRMSLHEVCGMIVAAMFAGQHTSTITTSWSML       
                                                                                 
                 *       320         *       340         *       360             
Marinkelle : HLMHPKNKKYLDKFYKEIDEFPAQLNYDNVMDEMPFTERCVRESIRRDPPLLMVMRMVKAD : 366 
Y-A        : HLMHPKNKKWLDKLHKEIDEFPAQLNYDNVMDEMPFAERCVRESIRRDPSLLMVMRMVKAE : 366 
             HLMHPKNKK5LDK  KEIDEFPAQLNYDNVMDEMPF ERCVRESIRRDP LLMVMRMVKA        
                                                                                 
                *       380         *       400         *       420              
Marinkelle : VKIGSYVVPKGDIIACSPLLSHHDEEAFPNPRLWDPERDEKIDGAFIAFGAGVHKCIGQKF : 427 
Y-A        : VKVGSYVVPKGDIIACSPLLSHHDEEAFPNPRLWDPERDEKVDGAFIGFGAGVHKCIGQKF : 427 
             VK6GSYVVPKGDIIACSPLLSHHDEEAFPNPRLWDPERDEK6DGAFI FGAGVHKCIGQKF       
                                                                          
               *       440         *       460         *       480        
Marinkelle : ALLQVKTILATAFREYDFQLLRDEVPDPDYHTMVVGPTLNQCLVKYTRKKKLPS : 481 
Y-A        : ALLQVKTILATAFREYDFQLLRDEVPDPDYHTMVVGPTLNQCLVKYTRKKKLPS : 481 
             ALLQVKTILATAFREYDFQLLRDEVPDPDYHTMVVGPTLNQCLVKYTRKKKLPS       
 
 
 
 
 
 


