
 

Table S9  

Amino acid changes at the AVPR1a positions with a higher probability (> 65%) of being under positive selection and/or having relaxed functional constraints. 

                                           Mammalian species               

Pr
ot
ei
n 
re
gi
on

 

Nucleotide  Amino acid  Grantham 
score 

Hu
m
an

 

Ch
im

pa
nz
ee

 

G
or
ill
a 

O
ra
ng
ut
an

 

G
ib
bo

n 

M
ac
aq
ue

 

Ba
bo

on
 

Sq
ui
rr
el
 m

on
ke
y 

M
ar
m
os
et
 

Bu
sh
ba
by
 

M
ou

se
 

Ra
t 

Ka
ng
ar
oo

 ra
t 

N
ak
ed

 m
ol
e 
ra
t 

G
ui
ne

a 
pi
g 

Sq
ui
rr
el
 

Ra
bb

it 

Pi
ka
 

O
rc
a 

Co
w
 

Sh
ee
p 

Pi
g 

Pa
nd

a 

Fe
rr
et
 

Do
g 

Ca
t 

Ho
rs
e 

Rh
in
oc
er
os
 

M
ic
ro
ba
t 

M
eg
ab
at
 

Sh
re
w
 

M
an
at
ee

 

El
ep

ha
nt
 

Le
ss
er
 h
ed

ge
ho

g 
te
nr
ec
 

Ar
m
ad
ill
o 

N
‐t
er
m
in
al
 

ACA‐>GCC  28 Thr‐>Ala  58  0  0  0  0  0  0  0  0  0  1                  0  0  0  0          1  1  1  1  1        0 
ACA‐>GCG  28 Thr‐>Ala  58                           1             
ACA‐>AGC  28 Thr‐>Ser  58             1         1                    
ACA‐>GCT  28 Thr‐>Ala  58               1                         
ACA‐>AGT  28 Thr‐>Ser  58                 1                       
ACA‐>GGC  28 Thr‐>Gly  59              1       1           1            
ACA‐>GGT  28 Thr‐>Gly  59                         1               
ACA‐>CAG  28 Thr‐>Glu  65                  1                      
ACA‐>AAT  28 Thr‐>Asn  65                1                        
ACA‐>CGT  28 Thr‐>Arg  71                          1              
ACA‐>ATG  28 Thr‐>Met  81                                   1     
ACA‐>TTG  28 Thr‐>Leu  92                                    1   
ACA‐>CTG  28 Thr‐>Leu  92                                  1      
GAG‐>GAC  37 Glu‐>Asp +  45  0  0  0  0  0g  0  0  0n  0    0m  0m    0  0    0      0  0    0m    1  1m    0  0  0  1  0n  0  0no  0m 
GAG‐>AGA  37 Glu‐>Arg +  54                    1                    
GAG‐>AAA  37 Glu‐>Lys +  56            1           1m     1                
GAG‐>AAG  37 Glu‐>Lys +  56                             1n           
GAG‐>GGA  37 Glu‐>Gly +  98               1             1m              
GAG‐>GGT  37 Glu‐>Gly +  98                  1                      
AGG‐>AAG  43 Arg‐>Lys +  26  0  0m  0  1  0  0  0  1    0        0  0                    0    0    0  0           
AGG‐>AAA  43 Arg‐>Lys +  26           1                             
AGG‐>CAG  43 Arg‐>Gln +  43                                 1     1   
AGG‐>CAA  43 Arg‐>Gln +  43                                     1m 
AGG‐>GAG  43 Arg‐>Glu +  54               1                         
AGG‐>CTG  43 Arg‐>Leu +  102                                   1     
AGG‐>GCG  43 Arg‐>Ala +  112                    1  1m  1  1                 
AGG‐>GCC  43 Arg‐>Ala +  112                        1                
AGG‐>GGG  43 Arg‐>Gly +  125             1m  1m       1        1m  1m    1m    1      1      
AGG‐>GGA  43 Arg‐>Gly +  125                  1m                      

EC
L3
 

GTC‐>ATC  321 Val‐>Ile  29  0  0  0  0  0  0  0  0  1    0  1  1  0  0  1  0  0          0  0  0  0    0            0o  0 
GTC‐>GCC  321 Val‐>Ala  64                                1    1o  1o     
GTC‐>CCC  321 Val‐>Pro  68                     1            1         
GTC‐>CAC  321 Val‐>His  84                             1           
GTC‐>AAG  321 Val‐>Lys  97            1                            
GTC‐>GAG  321 Val‐>Glu  121                                 1       
GTC‐>TCC  321 Val‐>Ser  124                      1  1  1                
GTC‐>AAC  321 Val‐>Asn  133                   1  1            1          
AAA‐>ACA  372 Lys‐>Thr  78  0  0  0  1  0  0  0    0    0  0    1  0  0      1    1  1  1  1     1    1  0  0  0    0 
AAA‐>AGA  372 Lys‐>Arg  26          1    1                            
AAA‐>CAA  372 Lys‐>Gln  53               1                       1   



AAA‐>ACG  372 Lys‐>Thr  78                       1       1  1           
AAA‐>AAC  372 Lys‐>Asn  94                   1  1                    
AAA‐>ATA  372 Lys‐>Ile  102                     1                   
AAA‐>GCA  372 Lys‐>Ala  106                               1         

 

Sites identified in the Bayes Empirical Bayes (BEB) analysis with a probability higher than 65% of being under ω > 1, which indicates positive selection. + Positively selected sites (p >95%); bold text indicates positively selected sites (p >99%). 
AVPR1a regions: N-terminal= Amino-terminus; and ECL 3 = Extracellular 3. Zero (0) indicates the amino acid present in the Homo sapiens reference sequence, whereas 1 indicates a variant amino acid.  

The nature of the modification does not represent an ancestry and descendant relationship. Grantham scores are predicted as conservative (0–50), moderately conservative (51–100), moderately radical (101–150), or radical (>151). Subscripted letters 
indicate the predicted presence of specific Eukaryotic Linear Motifs (as depicted using the code shown in Table S11). Scientific names of the species can be found in Table S1. 

 

   


