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C.armatus    : ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AKKTKC :    
Human        : MLLLGLLQAGGSVLGQAMEKVTGGNLLSMLLIACAFTLSLVYLIRLAAGHLVQ-LPAGVKS :  60 
KAJ3609750   : ~~~MAAAPWYQTMFGEAMGRLSSDGLTSAVLAASVLALALGFLSKRLLQQ-AS-SSTDLKY :  56 
XP_030203989 : ~~~~MAAPLYQMLFGDTVGKM-SDNLTSVFLAVSVITLALGYLSKMMLQQ-ST-SDPNVKY :  54 
XP_0564381   : ~~~~MAAPLYQMLFGDTVGKM-SDNLTSVFLAVSVITLALGYLSKMMLQQ-ST-SDPNVKY :  54 
KAK0136477   : ~~~~MAAPSYQTLFADAVGKVVSDHLTSVLLAASLVTLALGYLSKVLLQQ-T---PPDLKY :  53 
NP_001001730 : ~~~MTILEVGSQLIESAV--L-QMSLTSVLLTASVFTLTLGYFSKLLFTQHS---SEHTKY :  52 
XP_029591193 : ~MAMHLYQVSSMLLENTVGKM-SDNLTSVVLAVSVITLTLGYISKLVLKQSQSSSEEHKKY :  59 
XP_036948155 : ~MSLHLYEMSSKLFGETVGKV-NENLTSVVLAASLVTLIIGYVSKVLLKQSS--DSEDKKY :  57 
XP_010739985 : ~~~MHFYEMSSRLIGDTVSKV-TDNVTTVVLAASVITLILGYVSKVLLRQSS--D-KDLKY :  54 
KAF3707363   : ~~~MQLYQLSSKLLGDTVGKM-NDNLTSIVLAASALTLTLGYISKLLLRQSS--D-KDLKC :  54 
QQL94751_1   : ~MSVLFYELSSRLLVDAVGKM-NDNLTSVVLAASVITLTLGYVSNVLLRQPP--D-ADLKY :  56 
XP_039976906 : ~MSMHFYQISSKLLGDTVGKM-NDNLTSIVLAASVITLTLGYISKMLLRQSS--D-KDLKY :  56 
XP_034066366 : ~MSVQFYEMGSRLFGDTVGKV-SDNLTSVVLAASVITLALGYITKMLLKESP--D-TDLKY :  56 
XP_033950401 : ~MSVQFYEMGSRLFGDTVGKV-SDNLTSVVLAASVITLALGYITKMLLKESP--D-TDLKY :  56 
XP_037650187 : ~MAIHLYEMSSKLLGDTVGKM-SDNLTSVVLAASVITLTLGYLSKMLLKQSS--D-SDLKY :  56 
XP_031722207 : ~MSFHLYEMSSKLLGDTVGTM-NDNLTSVVLAASVVTLTLGYLSKLLLKPSS--D-NDLKY :  56 
                                                                                
C.armatus    : PPYIPSRIPFLGHAVAFGKNPIEFLEKAYEKYGPVVSFTMVGKTFTFLLGSDAAALMFNSK :   
Human        : PPYIFSPIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSDAAALLFNSK : 121 
KAJ3609750   : PPYIPSRIPFLGQAVAFGKSPIEFLENAYEKYGPVVSFTMVGKTFTFLLGSDAAALMFNSK : 117 
XP_030203989 : PPYIPSRIPFLGQAVAFGKSPIEFLEKAYEKYGSVVSFTMVGKTFTFLLGSDAASLMFNSK : 115 
XP_0564381   : PPYIPSRIPFLGQAVAFGKSPIEFLEKAYEKYGSVVSFTMVGKTFTFLLGSDAASLMFNSK : 115 
KAK0136477   : PPYIPSRIPFLGQAVAFGKSPIEFLEKAYEKYGPVVSFTMVGKTFTFLLGSDAAALMFNSK : 114 
NP_001001730 : PPHIPSSLPFLGQAVAFGRSPIEFLEKAYEQYGPVVSFTMVGKTFTYLLGSDAAALMFNSK : 113 
XP_029591193 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVVSFTMVGKTFTYLLGSEAATLMFNSK : 120 
XP_036948155 : PPFIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSEAATLMFNSK : 118 
XP_010739985 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSDAAQLMFNSK : 115 
KAF3707363   : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSEAASLMFNSK : 115 
QQL94751_1   : PPYIPSSVPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSDAATLMFNSK : 117 
XP_039976906 : PPYIPSSVPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGKTFTYLLGSEAATLLFNSK : 117 
XP_034066366 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSEAATLMFNSK : 117 
XP_033950401 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSEAATLMFNSK : 117 
XP_037650187 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGKSPIEFLENAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSEAATLMFNSK : 117 
XP_031722207 : PPYIPSSIPFLGHAIAFGRSPIEFLEHAYEKYGPVFSFTMVGSTFTYLLGSEAATLMFNSK : 117 
                                                                                 
C.armatus    : NEDLSAEDVYSKITTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAQFKKHVPIIEQETEEY :  
Human        : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPVFLEQKKMLKSGLNIAHFKQHVSIIEKETKEY : 182 
KAJ3609750   : NEDLSAEDVYSKITTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAQFKKHVTIIENETEEY : 178 
XP_030203989 : NEDLSAEDVYSKITTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAQFKKHVSLIEDETVEY : 176 
XP_0564381   : NEDLSAEDVYSKITTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAQFKKHVSLIEDETVEY : 176 
KAK0136477   : NEDLSAEDVYSKITTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAQFKKHVAIIEKETQEY : 175 
NP_001001730 : NEDLNAEDVYARLTTPVFGKGVAYDVPNPLFLEQKKMLKTGLNIAQFKQHVEIIEEETKDY : 174 
XP_029591193 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNHIFLEQKKMFKTGLNIAHFKQHVEIIEEETKEY : 181 
XP_036948155 : NDDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNHIFLEQKKMLKTGLNIARFREHVKVIEAETIEY : 179 
XP_010739985 : NDDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPVFLEQKKMLKTGLNIAHFREHVKIIEAETKEY : 176 
KAF3707363   : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKSGLNIAHFKEHVKIIEAETIDY : 176 
QQL94751_1   : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAHFKQHVKVIEAETIEY : 178 
XP_039976906 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAHFKEHVKIIEAETVEY : 178 
XP_034066366 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNHIFLEQKKMLKTGLNIAHFKEHVKIIEAETIEY : 178 
XP_033950401 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNHIFMEQKKMLKTGLNIAHFKEHVKIIEAETIEY : 178 
XP_037650187 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLSIAHFKEHMKIIEAETIEY : 178 
XP_031722207 : NEDLNAEDVYSRLTTPVFGKGVAYDVPNPIFLEQKKMLKTGLNIAHFKEHVKIIEAETIKY : 178 
                                                                                 
C.armatus    : IKRWGDSGETNLFVAMSELIILTASSCLHGKEIRSLLNEKVAQLYCDLDGGFSHEAWLLPS :  
Human        : FESWGESGEKNVFEALSELIILTASHCLHGKEIRSQLNEKVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 243 
KAJ3609750   : MKRWGDSGETNLFVALSELIILTASSCLHGKEIRSMLNEKVAQLYCDLDGGFSHEAWLLPS : 239 
XP_030203989 : MKRWGDSGETNLFVALSELIILTASSCLHGKEIRSMLDEKVAQLYCDLDGGFSHEAWLLPS : 237 
XP_0564381   : MKRWGDSGETNLFVALSELIILTASSCLHGKEIRSMLDEKVAQLYCDLDGGFSHEAWLLPS : 237 
KAK0136477   : IKRWGESGETNLFVALSELIILTASSCLHGKEIRSMLDEKVAQLYYDLDGGFSHEAWLLPS : 236 
NP_001001730 : FRRWGESGERNLFDALSELIILTASRCLHGCEIRSLLDERVAQLYADLDGGFTHAAWLLPG : 235 
XP_029591193 : FSRWGDSGEQNLFEALSELIILTASACLHGKEIRSMLDEKVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 242 
XP_036948155 : FQRWGDSGEKNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMLNERVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 240 
XP_010739985 : FQRWGDSGERNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMLNERVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 237 
KAF3707363   : FQRWGDSGERNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMLNEQVAQLYADLDGGFTHAAWLLPG : 237 
QQL94751_1   : FERWGDSGEKNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMLDERVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
XP_039976906 : FQRWGDSGERNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRGMLNERVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
XP_034066366 : FQRWGDSGEKNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMMNEHVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
XP_033950401 : FQRWGDSGEKNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMMNEHVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
XP_037650187 : FQRWGDSGEKNLFEALSELIIMTASSCLHGKEIRSMMNEGVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
XP_031722207 : FQRWGDSGERNLFEALSELIILTASSCLHGKEIRSMLNERVAQLYADLDGGFSHAAWLLPG : 239 
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C.armatus    : WLPLPSFRRRDRAHREIKNMFYTAIQKRRTSNEKVDDFLQTLIDATYKDGHSLSDDEIAGL :  
Human        : WLPLPSFRRRDRAHREIKDIFYKAIQKRRQSQEKIDDILQTLLDATYKDGRPLTDDEVAGM : 304 
KAJ3609750   : WLPLPSFRRRDRAHREIKNIFFKAIQKRRTSSEKVDDFLQTLIDATYKDGHALSDDEIAGL : 300 
XP_030203989 : WLPLPSFRKRDRAHREIKSMFFKAIQKRRNSSEKGDDFLQTLIDATYKDGHTLSDDEISGL : 298 
XP_0564381   : WLPLPSFRKRDRAHREIKSMFFKAIQKRRNSSEKGDDFLQTLIDATYKDGHTLSDDEISGL : 298 
KAK0136477   : WVPLPSFRRRDRAHREIKNMFFKAIEKRRTSKERVDDFLQTLIDATYKDGHSLSDDEIAGL : 297 
NP_001001730 : WLPLPSFRRRDRAHLEIKKIFYNVIKKRREDTEKHDDILQTLIDATYKDGRPLSDDEIAGM : 296 
XP_029591193 : WLPLPSFRRRDRAHREIKNIFYKVTQKRRSSGEKVDDMLQTLIDATYKDGRPLNDDEIAGM : 303 
XP_036948155 : WLPLPSFRKRDRAHREIKNIFFKVIQKRRQSTEKVDDILQTLVDATYKNGRPLNDDEIAGM : 301 
XP_010739985 : WLPLPSFRKRDRAHREIKNIFFKVTQKRRQSGEKVDDILQTLIDATYKDGRPLNDNEIAGM : 298 
KAF3707363   : WLPLPSFRKRDRAHREIKNIFFKVIQKRRRSGEKVDDILQTLIDATYKDGRPLSDNEIAGM : 298 
QQL94751_1   : WLPLPSFRKRDRAHREIKNIFFKVIQKRRRSGEKVDDILQTLIDATYKDGRPLSDNEIAGM : 300 
XP_039976906 : WLPLPSFRKRDNAHREIKNIFFKVIQKRRRSGEKVDDILQTLIDATYKDGQPLDDNEIAGM : 300 
XP_034066366 : WLPLPSFRKRDNAHREIKNIFSKVTQKRRQSGEKVDDILQTLIDATYKDGRPLNDSEIAGM : 300 
XP_033950401 : WLPLPSFRKRDNAHREIKNIFSKVTQKRRQSGEKVDDILQTLIDATYKDGRPLNDSEIAGM : 300 
XP_037650187 : WLPLPSFRKRDRAHREIKNIFFKVIQKRRQSGEKVDDMLQTLVDATYKDGQPLNNDEIAGM : 300 
XP_031722207 : WLPLPSFRKRDRAHTEIKNIFFKVIQKRRQSEEKVDDMLQTLVDATYKDGRPLNDNEISGM : 300 
                                                                                 
C.armatus    : LIGLLLAGQHTSSTTSSWMSFFLARDKQLQERCLAEQKAVCGEDLPPLDFDQLKELSLLDR :  
Human        : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKTLQKKCYLEQKTVCGENLPPLTYDQLKDLNLLDR : 365 
KAJ3609750   : LIGLLLAGQHTSSTTSTWMTFFLARDKQLQERCHAEQKAVCGDELPPLEFDQLKDLGLLDR : 361 
XP_030203989 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMTFFLARDKELQERCYAEQKAVCGEDLPPLEFDQLKDLGLLDR : 359 
XP_0564381   : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMTFFLARDKELQERCYAEQKAVCGEDLPPLEFDQLKDLGLLDR : 359 
KAK0136477   : LIGLLLAGQHTSSTTSSWMTFFLARDKKLQERCYAEQKAVCGDDLPPLEFDQLKDLSLLDR : 358 
NP_001001730 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDRALQERCYSEQKSVCGEELPPLHYDQLKDLSLLDR : 357 
XP_029591193 : LIGLLLAGQHTSSTTSSWLGFFLGKDKALQDRCYAEQKTACGEDLPPLNFDQLKDLTLLDR : 364 
XP_036948155 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFMAKDRSLQDRCYAEQKAVCGEALPPLDFDQLKDLSLLDR : 362 
XP_010739985 : LIGLLLAGQHTSSTTSSWMGFFMARDKSLQERCYAEQKAACGEDLPPLDYDQLKDLNLLER : 359 
KAF3707363   : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKDLQQRCYAEQKTVCGEDLPPLDFDQLKDLSLLER : 359 
QQL94751_1   : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKALQERCCAEQRAVCGEDLPPLDFDQLKDLSLLER : 361 
XP_039976906 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKALQERCYAEQRAVCGEDLPPLDFDQLKDLSLLER : 361 
XP_034066366 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKALQEKCYAEQKAVCGEDLPALDLDQLKDLSLLER : 361 
XP_033950401 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFMAKDKALQEKCYAEQKAVCGEDLPALDLDQLKDLSLLER : 361 
XP_037650187 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWLGFFLARDKALQERCYAEQRAVCGEELPPLDFDQLKDLSLLER : 361 
XP_031722207 : LIGLLLAGQHTSSTTSAWMGFFLARDKALQERCYAEQRAVCGEGL-ELDFDQLKDLSLLER : 360 
                                                                                 
C.armatus    : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQCVAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLPDSWTERDEFNPDRY :  
Human        : CIKETLRLRPPIMIMMRMARTPQTVAGYTIPPGHQVCVSPTVNQRLKDSWVERLDFNPDRY : 426 
KAJ3609750   : CVKETLRLRPPIMTMMRLARSPQSVAGYTIPAGHQVCVSPTVNQRLPDTWTERHEFNPERF : 422 
XP_030203989 : CVKETLRLRPPIMTMMRMARSPQSVAGYTIPAGHQVCVSPTVNQRLPDTWTERDQFSPDRF : 420 
XP_0564381   : CVKETLRLRPPIMTMMRMARSPQSVAGYTIPAGHQVCVSPTVNQRLPDTWTERDQFSPDRF : 420 
KAK0136477   : CVKETLRLRPPIMTMMRMARSPQRVAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLPDTWTERDDFNPDRF : 419 
NP_001001730 : CLKETLRLRPPIMTMMRMAKTPQKVGEYTIPPGHQVCVSPTVNHRLQDTWAERLDFDPDRY : 418 
XP_029591193 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTVAGYTIPAGHQVCVSPTVNHRLKDTWTERMEFRPDRY : 425 
XP_036948155 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNHRLYDTWNERMEFNPDRY : 423 
XP_010739985 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNHRLCDTWDKRLEFNPDRY : 420 
KAF3707363   : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNHRLHDTWVERMEFNPERY : 420 
QQL94751_1   : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNHRLHDTWAERMEFNPDRY : 422 
XP_039976906 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNHRLHDTWAERMEFNPDRY : 422 
XP_034066366 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSLQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLQDTWDERMEFSPDRY : 422 
XP_033950401 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSLQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLQDTWDERMEFSPDRY : 422 
XP_037650187 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQSAAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLQDTWVERMEFSPDRY : 422 
XP_031722207 : CLKETLRLRPPIMTMMRMARSPQTAAGYTIPVGHQVCVSPTVNQRLQDTWVERMEFSPDRY : 421 
                                                                                 
C.armatus    : LTDNAATGEKFAYVPFGAGRHRCIGEGFAYVQLKTILSTLIRKFEFDLVDGYFPTINFTTM :  
Human        : LQDNPASGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRLYEFDLIDGYFPTVNYTTM : 487 
KAJ3609750   : LTDNAASGDKFSYVPFGAGRHRCIGENFAYVQLKTILSTMVRKYQFDLVDGYFPTINFTTM : 483 
XP_030203989 : LSESAASGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQLKTILSTMMRAYEFDLVDGYFPTINFTTM : 481 
XP_0564381   : LSESAASGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQLKTILSTMMRAYEFDLVDGYFPTINFTTM : 481 
KAK0136477   : LSDNAASGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQLKTILSTMTRKYEFDLVDGYFPSINFTTM : 480 
NP_001001730 : LHDNPAAGEKFAYIPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMFDFELVDGHFPPVNYTTM : 479 
XP_029591193 : LNDNPAAVEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRLYEFNLVDGYFPTINYTTM : 486 
XP_036948155 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 484 
XP_010739985 : LDENLAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 481 
KAF3707363   : IGDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYEFNLVDGYFPTINYTTM : 481 
QQL94751_1   : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 483 
XP_039976906 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 483 
XP_034066366 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 483 
XP_033950401 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYDFDLVDGYFPTINYTTM : 483 
XP_037650187 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTMLRMYEFDLVDGYFPTINYTTM : 483 
XP_031722207 : LNDNPAAGEKFAYVPFGAGRHRCIGENFAYVQIKTIWSTLLRMYHFDLVDGYFPTINYTTM : 482 
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C.armatus    : IHTPNNPVIRYRSRTH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ :  
Human        : IHTPENPVIRYKRRSK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 503 
KAJ3609750   : IHTPHNPFKICQTISCSAPVSRRPRPSSPAAATGTTVMEDEERQKKLEAGKAK : 536 
XP_030203989 : IHTPHNPVIRYRSRAR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 497 
XP_056438121 : IHTPHNPVIRYRSRAH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 497 
KAK0136477   : IHTPHNPVIRYKSRTP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 496 
NP_001001730 : IHTPHNPIIRYTRRNTQPQQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_029591193 : IHTPHNPVIRYKRRQH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 502 
XP_036948155 : IHTPHNPVIRYKKRIQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 500 
XP_010739985 : IHTPNNPVIRYKKRTQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 497 
KAF3707363   : IHTPHNPFIRYKKRKQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 497 
QQL94751_1   : IHTPHNPVIRYKRRKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_039976906 : IHTPHTPVIRYKRRKQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_034066366 : IHTPHNPVIKYKRRAQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_033950401 : IHTPHNPIIKYKRRAQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_037650187 : IHTPHNPIIRYKRRKQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 499 
XP_031722207 : IHTPHNPVIRYQRRKQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ : 498 
 
Figure S1. Multiple sequence alignment of CYP51 proteins from fish and human.  
KAJ3609750: Muraenolepis orangiensis (135 - 860 m); XP_030203989: Gadus morhua (up to 500-600m); 
XP_056438121: Gadus chalcogrammus (30-1300m); KAK0136477: Merluccius polli (50-910m); 
NP_001001730: Danio rerio; XP_029591193: Salmo trutta; XP_036948155: Acanthopagrus latus; 
XP_010739985: Larimichthys crocea; KAF3707363: Channa argus; QQL94751: Lateolabrax maculatus; 
XP_039976906: Xiphias gladius; XP_034066366: Gymnodraco acuticeps; XP_033950401: 
Pseudochaenichthys georgianus; XP_037650187: Sebastes umbrosus; XP_031722207: Anarrhichthys 
ocellatus. 
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Figure S2. Spectral changes in C. armatus CYP51 in response to the addition of azoles. A. Absolute 
absorbance spectra. Black line - ligand-free, blue line - azole-bound protein sample. P450 concentration ~8 
µM. B. Difference absorbance spectra upon titration (type II spectral response). P450 concentration 0.5 
µM, titration step 0.1 µM.  
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Figure S3. Helix I and the heme bulge in human CYP51 Alpha-Fold model AF-Q16850-F1 (green). 
Superimposed with human CYP51 (8SBI, plum) and C. armatus CYP51 (9BAT, grey). 
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Figure S4. Absolute (A) and CO-binding difference (B) absorption spectra of the dissolved C. armatus CYP51 
crystals (left panel), compared to the corresponding spectra of the protein sample used for crystallization 
(right panel). 
 


