File S1 Alignment of CpAQPs with structure determined SoPIP2;1, AtTIP2;1, and OsNIP2;1. Multiple
sequence alignment was performed using MUSCLE. Transmembrane helices (TM1-TM®6) and the two short helices
forming the two NPAs (HB and HE) (shaded), NPA motifs (shown in red), and ar/R selectivity filter residues
(shown in green) are indicated. The highly conserved cysteine residues in XIPs are shown in bold. The residues at
the position corresponding to S**° and S?’* in SoPIP2;1 (PDB accession number 1Z98) are highlighted in

, whereas the residues at the position corresponding to L**" from SoPIP2;1, determined to be the key residue
involved in gating (occurring just before TM5) are underlined. The residues at the position corresponding to H**! in
ATIP2;1 (PDB accession number 5132) are shown in yellow. The residues at the position corresponding to T'* in
OsNIP2;1 (PDB accession number 7CJS) are shown in [ill§. The residues at the position corresponding to $?* in
GmNOD26 (Genbank accession number P08995) are shown in dark green. “*”, “:”, and “.” indicate consensus,

strongly similar, and weakly similar amino acids, respectively.

SoPIP2;1  —mmm————mm———— MS--KEVSEEAQAHQHGKDYVDPPPAPFFDLGELKL—————————=
AtTIP2;1 = —-—————ooooooooooooo——o——o————————o MAGVAFGS-FDDSFS——————————
OsNIP2;1 = —=—===—--- MASNNSRTNSRANYSNEIHDLSTVONGTMPTMYYGEKAIAD——————————
CpPIP1;1 MEGKEEDVKLGANKFSERQPIGTAAQTD---KDYKEPPPAPLFEPGELKS——————————
CpPIP1;2 MEGKEEDVKLGANKFSERQPIGTSAQTD---KDYKEPPPAPLFEPGELHS——————————
CpPIP1;3 MEGKEEDVRLGANKYSERQPIGTAAQSQDGGKDYKEPPPAPLFEPGELTS——————————
CpPIP1;4 MEGKEEDVRLGANRYRERQPIGTAAQTQD-AKDYTEPPPAPLIEPGELFS——————————
CpPIP2;1 = —————————————- MA--KDIE--VGGEFQAKDYHDPPPAPLIDPEELTK-—————————
CpPIP2;2  ————————————o- MT--KDVEVAEQGEFSAKDYHDPPPAPLIDVEELTK-————————~
CpPIP2;3 = —————————————- MT--KDAG--EHGSFSAKDYHDPPPAPLFDAVELTK—————————~
CpPIP2;4  —————————————- MS--KEVSEEGQS--HGKDYVDPPPAPLIDLAEIKL-——————————
CpPIP2;5  —————————————- MSGGEGNEQTVGAEIRGRDYEDPPPASLIDMEELKK-——————————
CpTIPl;1 —mm——mmm——mm oo MPIRNIAIGR-PEEATH-——-———-—-
CpTIPl;2 —mm———m— e mm oo MPISQIAIGS-PAEIAR—————————-
CpTIP1;3 = —mm————m———mm oo MPIYRVAIGA-PRELSH-——-——--—-
CPTIP2;1 —mmmmm - MACIAFGR-FDDIYS——————————
CpTIP6;1 = —mm—mmmmmmm oo m oo MVKIALGS-FGDSFS——————————
CpTIP3;1  —mm——mmm——mmo oo MPVRRYAFGR-VEEVTH-——=———-—~
CpTIP4;1 —mm——mm—m oo MAKIALGT-RHEVTK-=————————
CpTIP5;1 = ———-—-———————mm oo MAPASLTSRFGQSIT-—————————
CpNIP1;1 = ——m———- MAEISMNSANNNRVVLNVNDGDVGHNSLPASTSESLEKRDSAL——————————
CpNIP2;1 = —=——————- MAG--TLTHPNLNNQTDINDLVSVES-PISDRSSIWKSFEH-—————————
CpNIP4;1 = —————————————- MASKNDSIEEVPPDVEEEGTATSTNRLEPTSKNSSN-——————————
CpNIP8;1 ~ —————————————- MSHQDYEVSKVEEGEA-————- CSRSSSRIPESSST——————————
CpNIP5;1 ————- MPESETGTPTASAPATPGTPGGPLISGLRVDSLS---YDRKSMAR-CKCLPVTAP
CpNIP6;1 ————- MDQKEDVPSAPSTPATPGTPGAPLFGGFRRERSSSGFFRSKSLINTCNCETLRDW
CpNIP7;1 = ————mmmmm———- MKIKNFLNPQSSPDDONTNGFINTTIFPLHCLSLQM-—————————
CpxIP1l;1  ———-- MESVIVSSDRSTHSAL---—-—- STSIENYDKTSPTRISKNNSFLASIG-———-————
CpxIP2;1 -MARNGGAIVVEDEENPYSATRIQPVASTPMAQQRNTEKGKKKTPTTLTGVLG———————
CPpSIP1l;1l  mmmmm e PR
CpSIP3;1  mmmmmmm e

CpSIP2;1 =  ——m—mmm e oo o————=es



SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIP1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1l;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS8;1
CpNIP5;1
CpNIP6;1
CpNIP7;1
CpXIP1l;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1
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SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIPI1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;?2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS;1
CpNIP5;1
CpNIP6; 1
CpNIP7;1
CpXIP1;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1

TM2
CGSVGLLGIAWAFGGMIEVLVYCTAGI SGGHINPAVTFGLFLARKVSLLRALVYMIAQCL
LDTPGLVAIAVCHGFALEVAVAIGANISGGHVNPAVTFGLAVGGQITVITGVFYWIAQLL
-—-RISQLGOSIAGGLIVTVMIYAVGHT SGAHMNPAVTLAFAVFRHFPWIQVPFYWAAQFT
CASVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLTRAVFYMIMQCT
CASVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLFLARKLSLTRSTFYMVMQCT
CSTVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLTRAIFYMVMQCL
CSTVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLVRAVFYMIMQCL
RGGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGI SGGHINPAVTFGLFLARKVSLVRAVLYMVAQCT
CGGVGLLGIAWAFGGMIFILVYCTAGI SGGHINPAVTLGLFLARKVSLIRATMYMVAQCT
CGGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGI SGGHINPAVTFGLFLARKVSLVRAVMYMVAQCT
CDGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTFGLFLARKVSLIRAVAYMVAQCL
CDGVGLLGISWSFGGMIFILVYCTAGI SGGHINPAVTLGLFAARKMSL IRAAAYMVSQCG
ATPAGLIAAATAHAFALFVAVAVGANTSGGHVNPAVTFGAFVGGNISLLRGILYWIAQLL
ATPAGLISASLAHAFALFVAVSVGANTSGGHVNPAVTFGAFVGGHISLFRSVLYWIAQCL
STPAGLVAASLAHAFALFVAVSVGANTSGGHVNPAVTFGAFLGGNITFFRSTILYWIAQLL
LDPSGLVAIAVCHGFALFVAVAVAANTSGGHVNPAVTLGLAVGGQITILTGIFYWIAQLL
LDPAGLVAIAVAHAFALFVGVATAANTSGGHLNPAVTLGLAIGGNITLLTGLFYWIAQCL
RDPSGLVLIALAHALSLESAVSASINISGGHVNPAVTFGALLGGRISVLRAFYYWLAQLL
--LLGLFAVAVAHALVVAVMISAG-HISGGHLNPAVTLGLLFGGHITLVRS ILYWIDQLL
EDPSGLVIVATIANSLGLSYTVYVASNISGGHVNPAVTFARAVGGHVSVPTALFYWVSQOML
-—VVTLPGISIVWGLAVMVLVYSVGHISGAHFNPAVTIAFASCRRFPLKQVPAYILVQLL
--RVSKLAASVAGGLIVTVMIYAVGHTSGAHMNPAVTLAFAALRHFPWKQVPFYAAAQVT
——SVTFPGICVTWGLIVTVMIYTVGHVSGAHFNPAVTIAFTIFQKFPPSEVLEFYIVAQFL
-—SVTFPGICVVIWGLIVMVMVYSVGHISGAHFNPAVTITFATFRRFPFKQVPLYILAQLL
-—-AETLIGNAACSGLAVMITIILSTGHISGAHLNPSVTICFAALRHFPWAQVPAYTIAAQIS
-—-SETLIGLAASTGLAVMIVILSTGHISGAHLNPAVTISFAALHHFPWKHVPAY IAAQTV
--EVGLMEYAATAGLTVVVVIFCIGPISGAHVNPAVTIAFATFGHFSWSRVPFYILAQMI
--VESKLLVPIVVEVILEFFLMATIPISGGHMNPVFTFIATLKGIITITRAAFYFLAQCL
——KTPHLIMSFLVAITVTILLLATSPISGGHINPIVTVAAVLTGLISVSRATVYILAQCT
VAWAPVLITTLLVEIFVEIFGLIGDALGGASFNPTGTAAFYAAGVG--SDSLLSMATREFP
LPFTGLEITILLATINVLLETLLGTLLGGASFNPSTTVSFHAAGLTKPGSSLISMAVRLP
IIRG-—=——— AMATVNMEFFAFLGKVGKGASYNPLTVLAPAVSGDF--SSFLFSLGCRIP
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SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIP1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS;1
CpNIP5;1
CpNIP6;1
CpNIP7;1
CpXIP1l;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1

HB TM3
CGSVGLLGIAWAFGGMIFVLVYCTAGISGGHINPAVTFGLFLARKVSLLRALVYMIAQCL
LDTPGLVAIAVCHGFALFVAVAIGANISGGHVNPAVTFGLAVGGQITVITGVEYWIAQLL
--RISQLGQSIAGGLIVTVMIYAVGHISGAHMNPAVTLAFAVEFRHFPWIQVPEYWAAQET
CASVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLTRAVEYMIMQOCL
CASVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLFLARKLSLTRSIFYMVMOCL
CSTVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLTRAIFYMVMOCL
CSTVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLLLARKLSLVRAVEYMIMQOCL
RGGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTEGLEFLARKVSLVRAVLYMVAQCL
CGGVGLLGIAWAFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTLGLEFLARKVSLIRAIMYMVAQCL
CGGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTFGLEFLARKVSLVRAVMYMVAQCL
CDGVGILGIAWAFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTFGLEFLARKVSLIRAVAYMVAQCL
CDGVGLLGISWSEFGGMIFILVYCTAGISGGHINPAVTLGLFAARKMSLIRAAAYMVSQCG
ATPAGLIAAATAHAFALFVAVAVGANISGGHVNPAVTFGAFVGGNISLLRGILYWIAQLL
ATPAGLISASLAHAFALEVAVSVGANISGGHVNPAVTEFGAFVGGHISLEFRSVLYWIAQCL
STPAGLVAASLAHAFALFVAVSVGANISGGHVNPAVTEGAFLGGNITFFRSILYWIAQLL
LDPSGLVAIAVCHGFALFVAVAVAANISGGHVNPAVTLGLAVGGQITILTGIFYWIAQLL
LDPAGLVAIAVAHAFALFVGVAIAANISGGHLNPAVTLGLAIGGNITLLTGLEYWIAQCL
RDPSGLVLIALAHALSLEFSAVSASINISGGHVNPAVTEFGALLGGRISVLRAFYYWLAQLL
--LLGLFAVAVAHALVVAVMISAG-HISGGHLNPAVTLGLLFGGHITLVRSILYWIDOLL
EDPSGLVIVAIANSLGLSYTVYVASNISGGHVNPAVTFARAVGGHVSVPTALEYWVSOML
-—-VVTLPGISIVWGLAVMVLVYSVGHISGAHFNPAVTIAFASCRRFPLKOQVPAYILVOLL
--RVSKLAASVAGGLIVTVMIYAVGHISGAHMNPAVTLAFAALRHFPWKOQVPEYAAAQVT
-—-SVTFPGICVIWGLIVTVMIYTVGHVSGAHFNPAVTIAFTIFOKFPPSEVLEYIVAQFL
--SVTFPGICVVWGLIVMVMVYSVGHISGAHFNPAVTITFAIFRRFPFKOVPLYILAQLL
-—-AETLIGNAACSGLAVMIIILSTGHISGAHLNPSVTICFAALRHFPWAQVPAYIAAQIS
--SETLIGLAASTGLAVMIVILSTGHISGAHLNPAVTISFAALHHFPWKHVPAYTIAAQTV
--EVGLMEYAATAGLTVVVVIFCIGPISGAHVNPAVTIAFAIFGHEFSWSRVPEYILAOML
--VESKLLVPIVVFVILFFFLMATIPISGGHMNPVETFIATLKGIITITRAAFYFLAQCL
--KTPHLIMSFLVAITVTILLLATSPISGGHINPIVTVAAVLTGLISVSRAIVYILAQCTI
VAWAPVLITTLLVFIFVFIFGLIGDALGGASEFNPTGTAAFYAAGVG--SDSLLSMAIRFEP
LPFTGLFITILLATINVLLFTLLGTLLGGASENPSTTVSFHAAGLTKPGSSLISMAVRLP
IIRG-————-- AMATIVNMFFFAFLGKVGKGASYNPLTVLAPAVSGDF-=SSFLESLGCRIP
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SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIPI1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;?2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS;1
CpNIP5;1
CpNIPG6;1
CpNIP7;1
CpXIP1l;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1

TM4

GAICGVGLVRAFM-KGPYNQFGGG-—————————— ANSVALGYNKGTALGAEIIGTEVLV
GSTAACFLLKYVTGGLAVPTHS-——————————————— VAAGLGSIEGVVMEIIITFALV
GAICASFVLKAVIHP-VDVIGT-————————————— TTPVGPHW=--HSLVVEVIVTENMM
GAICGAGVVKGFQ-PGPYQRLGGG-—————————— ANVVNHGYTKGDGLGAEIVGTEVLV
GAICGAGVVKGFQ-PRPYQMLGGG—-————————— ANMVNHGYTKGDGLGAEIVGTEVLV
GAICGAGVVKGFEGSATFELKGGG—-————————— ANVVNHGYTKGDGLGAEIVGTEVLV
GAICGAGVVKAFE-KTQYEMLGGG--————————— ANTVGPAYSKTAGLGAEIVGTEVLV
GAICGCGLVKAFQ-KACYNRYGGG--————————— ANQLALGYSTGTGLGAEIIGTFVLV
GAICGVGLVKAFQ-SSFYNRYGGG——————————— ANSLNGGYNKGTGLGAEI IGTEVLV
GAICGVGLVKAFQ-KSFYNRFGGG—-————————— ANTLADGYNVGTGLGAEIIGTFVLV
GAICGVGLVKAFM-KNYYNRLGGG--————————— ANTVATGYNTGTALGAEIIGTFVLV
GAICGVGLVKLFM-TRSYNMHGGG--————————— ANSVAPGFSTTTGLGAEIIGSFVLV
GSVAACALLKFATGGLTTSAFA-——————————————— LSSGVGVWNAFVFEIVMTEGLV
GSVLACLLLKFSTGGLETSAFA-——————————————— LSSGVGELNALVFEIVMTEGLV
GSVVACLLLKFATGNME TAAFG-——————————————— LSSGVSPMNALVFEIVMTEFGLV
GSIVACFLLKAVTGCMATPTHS-——————————————— VAAEVGVIGGLVMEITI ITFALV
GSIVACGLLKEVT-DLSVPTHS-——————————————— VGSGMSVLEGVVMEIVITFALV
GAIVACLLLRLVTAGMRPVGFR-——————————————— VASGVGELNGLVLEMVLTFGLM
ASSIACILLKYLTGGLDTPIHT ———————————————— LASGVGYGQGVVWEIVLTFSLL
ASVMASLILRVMTVAQHVPTYA--—————————————— IAEQMTGFGASVLEGVLTFALV
GSTLAAGTLRLLFNGQHQVFTG-————————————— TAPSGSDM--QSFGIEFIITFYLM
GAISAAFTLRVLLHP-TKLIGT-——-—————————— TSPAGSDI--QALIMEIVVTESMM
GSILASGTLALMFDITPNAYFG-————————————— TTPVGSNG=-QSLATIEIIITFLLT
GAILASYTLWIIFHVNEESFFG-————————————— TVPVGSDL--QSLWIEIIISFILM
ASICASFTLKGVFHP-FLSGGV—-———————————— TVPSVSLG--QAFALEFLISFILL
GSLCAAFALKIVFHP-MMGGGV-————————————— TVPSPSVGYAQAFALEFI ISFNLM
GSTLATWAGRSVYGVRADLMAT-————————————— RPVQGCFA---AFWVEFFGTFI IM
GSIISFIIIKSVMNHDSATKFSLGGCSIKGHGS——————— TGLHLGVALMLEFSCTFLVL
GGILGALALKAVVNSTIQQTFSLGGCTLTVVVPGRHGPVVIGLETGOALWLEIICTEVEL
AQAVGAVGGALAI TEVMPIQYKHM-—————————~— IGGPSLKVELHTGAVAEGILTFLIT
AOAAGGAIGAMGIWQVMPVG——WL——————————— KGGPSLKVDWHTGALAEGLLAFAHC
VOVIGSIVGVREILETTPEAG——————————————— LGPRLKVDIHQGALTEGFLTFAIV
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SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIPI1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;?2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS;1
CpNIP5;1
CpNIP6; 1
CpNIP7;1
CpXIP1l;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1

TM5 HE

YTVESATDPKRSARDS---HVPILAPLPIGFAVEMVHLATIP--ITGTGINPARSFGAAV
YTVYATAADPKKG-—----- SLGTIAPLAIGLIVGANILAAGP--FSGGSMNPARSFGPAV
FVTLAVATDTRAVG-———-—-—--— ELAGLAVGSAVCITSIFAGA--ISGGSMNPARTLGPAL
YTVESATDAKRNARDS---HVPILAPLPIGFAVFLVHLATIP--ITGTGINPARSLGAAT
YTVESATDAKRNARDS---HVPILAPLPIGFAVFLVHLATIP--ITGTGINPARSLGAAT
YTVLSATDAKRNARDS---HVPILAPLPIGFAVFLVHLATIP--ITGTGINPARSLGAAT
YTVESATDAKRNARDS---HVPILAPLPIGFAVFLVHLATIP--VTGTGINPARSLGAAL
YTVESATDPKRNARDS---HVPVLAPLPIGFAVEMVHLATIP--VTGTGINPARSFGAAV
YTVEFAATDPKRNARDS---HVPVWAPLPIGFAVFMVHLATIP--ITGTGINPARSFGAAV
YTVESATDPKRSARDS---HVPVLAPLPIGFAVFMVHLATIP--VTGTGINPARSFGAAV
YTVESATDPKRSARDS---HVPVLAPLPIGFAVEMVHLATIP--ITGTGINPARSFGAAV
YTVESATDPKRSARES---FIPVLAPLPIGLAVEMVHLATIP--ITGTGINPARSLGAAV

YTVYATAVDPKKG-—----- SLGTIAPIAIGFIVGANILAGGA--FDGASMNPAVSFGPAV
YTVYATAIDPKRG-—-—---- NIGIIAPIAIGFIVGANILAGGA--FDGASMNPAVSFGPAV
YTVYATAVDPKKG-—-—---- NLGTIAPIAIGFIVGANILAGGA--FDGASMNPAVSFGPAV
YTVYATAADPRKG-—----- SLGTIAPIAIGFIVGANILAAGP--FSGGSMNPARSFGPAV
YTVYATAADPKRG-—----- SLGIIAPIAIGFIVGANILAAGP--FSGGSMNPARSFGPAV
YTVYATTIDPKRG-—----- SIGIIGPLAIGLIVGGNILVGGP--FDGGSMNPARAFGPAL
FTVYATIVDPKKG--—-—--- SLDGLGPMLTGEFVVGAN I LAGGA--FSGASMNPARSEFGPAL
YTIYAAG-DPRRG-——-—-—-- QMGAIGPLVIGMAAGAN FLAAGP--FSGGSMNPACAFGSAV
FIISGVATDNRAIG-—-——----- ELAGLAVGATVLLNVMFAGP--ISGASMNPARSLGPAT
FITSAVATDTKAVG-———-—-—--— ELAGIAVGSAVCITSILAGP--VSGGSMNPARSIGPAL
FVIFGASIDERAIG-—-——-----— QLGGIAVGMTVMLNVEFVAGP--ISGASMNPARSLGPAF
FVISGVATDNRAIG----—-—--- ELAGIAVGMTIILNVEVAGP--VSGASMNPARSIAPAT
FVITAVATDTRAVG-—-—--—-—--- ELAGIAVGATVMLNILVAGP--SSGGSMNPVRTLGPAV
FVVTAVATDTRAVG-———-—-—— ELAGIAVGATVMLNILIAGP--STGASMNPVRTLGPAT
FLSAALICEAHTIG-———-—-—-— HLSGFVVGIAIGLAVLITGP--VSGGSMNPARSLGPAT

FVAVNVAFDKRRSKELGVSKVCAQIAGAMALAVEVSITVTGQTAYAGAGLNPAKCFGAAT
FASIWVAFDYRQAKALGRFMVCLVIGVVVGLIVEVSTTVTATKGYAGVGMNPARCLGPAL

FAVLVIILKGPRNS-—-—--—---- VLKTWLLAVATVALVLSGSA--YTGPAMNPATAFGWAY
LSVLVVVVRGPRSV-—-——-—-—--— FVKVLLLAMVTTGLVRVGSG--YTGPSLNPANAFGWAY
MISLGLAAKIPGSF--—-———-- FMKTWISSVSKLALHILGSD--LTGGCMNPASVMGIWAFE
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SoPIP2;1
AtTIP2;1
OsNIP2;1
CpPIPI1;1
CpPIP1;2
CpPIP1;3
CpPIP1;4
CpPIP2;1
CpPIP2;2
CpPIP2;3
CpPIP2;4
CpPIP2;5
CpTIP1;1
CpTIP1;?2
CpTIP1;3
CpTIP2;1
CpTIP6;1
CpTIP3;1
CpTIP4;1
CpTIP5;1
CpNIP1;1
CpNIP2;1
CpNIP4;1
CpNIPS;1
CpNIP5;1
CpNIPG6;1
CpNIP7;1
CpXIP1l;1
CpXIP2;1
CpSIP1;1
CpSIP3;1
CpSIP2;1

TM6

fFNSNKVWDDQWIFWVGPFIGAAVAAAYHQYVLRAAAI ——————— KALGSFRSNPTN--—
AAGD---FSGHWVYWVGPLIGGGLAGLIYGNVFMGSSE--—-—-——-— HVPLASADF------
ASNK---FDGLWIYFLGPVMGTLSGAWTYTFIRFEDTPKEGSSQKLSSFKLRRLRSQQST
IENTDHAWDDHWIFWVGPFIGAALAAVYHQIVIRAIPF-—---——- KTRA--—————————
IYNDDTAWDHHWVEWVGPFIGAALAALYHQIVIRAIPF-—---——- KTRG-—==——————-
IENRDKAWDDHWIFWVGPEFIGAALAALYQQVVIRAIPF-—————— KSK-—-—====————-
IYNKSQAWDDHWIFWVGPEFIGAALAALYHQIVIRAIPF-————-— RSK-———==-————-
IENQDKPWDDHWIFWVGPEFIGAAIAAFYHQFVLRASGS——————— KSLGSLRSSSNI-—-—
IENDEKAWDDHWIFWVGPFIGAATAATIYHQYVLRAAATI-———-——— KALGSFRSNA-—-—-—-—
IENDKKAWDDHWIFWVGPEFIGAATAAFYHOQFILRAAAV-———-——— KALGSFRSQSHV—--—
IWNNKKGWDDHWIFWVGPEVGALAAAAYHQYILRAAATI - —————— KALGSFRSNPTN--—
VYNNQOQVWDEQWIFWVGPFLGALAAAAYHEYVLRAAAV-—-—-———-— KALLSFRPH--—-——--
VSWS—-—--WDNHWVYWAGPLIGGGLAGLIYDFFFISHS————---—-- HEQLPTADY------
VSWT---WNSHWVYWVGPFAGAGIAALVYEIIFIGSST---—-—--- HEQLASADF------
VSWT---WTHHWVYWVGPEFIGAAIAAIVYDNIFIGNDS—-—-—---- HEPLPTNDF------
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