CLUSTAL 2.0.12 multiple sequence alignment of scute
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_________________________ MSSSVLSTNDTFPTTINSATKIFRYQHIMPAPSPL
__________________ MSSVVFNASAVGKNAAELFPTTIGGATKMFRYQHIMPAPELK
------------------------------------ APTPQ---QPQQQHQHQLQOQ---K
——————————— MSSVVEFNTNPSAKGNSISINASNDLFPTTIGGATKMYRYQHIMPAPMPN
MVKMSSAIFTKSNTALQYYSKSSSNNHNNNNNTTAHPQQQOLSAAVKMFKYQNIAPAPTMP
___________________ MSSVSCNQTNVQQPQHIFPTTIVTPGKMPKYPHIQPHPIAE

——————————————————— MSSVSCNQTNTAQ-QHLFPTTIVAATKMMKYPHIQPHPIAE
IPGGN---QNQPAGTMPIKTRKYTPRGMALTRCSESVSSLSPGSSP—————— APYNVDQS
IPGGN---QNQPGGTMPIKTRKYTPRGMALTRCSESVSSLSPGSSP—————- APYNVDQS
LPVGN---QNQPGGTMPIKTRKYTPRGMALTRCSESVSSLSPGSSP—————~ APYNVDQS
SSNGGV-GGGGGGGAALIKTRKYTPRGMALANASSSNSSNSSSSSSSCS—---SPYNVDQS
Semmmmm e LMKTRKYTPRGMALATAAGAATCHTTATS - —————— APYSVDQS
DOSQSTTALTTAMGGIGIKTRKYSPRGSSSGSSSNNSSSGGIAVHSGNNGGGAPYSVDQS
LSILG-=-===——— CAGAEIKTRKYTPRAPSNGG-======————————————— GPFSVDQT
DG-———— e KNRKVTR=-==—m e e e e e SQPYNADQS
DG-——— OARKVPANC—== === m e e PAPYNPDQT
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QO-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQSIITDLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
QO-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQSIITDLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
Q-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQSIITDLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
QO-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQSITIADLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
QO-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQTITIADLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
Q-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQSIIADLTKGGGRGPHKKISKVDTLRIAVE
QO-SVQRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQTIITDLLKGGGRGPQKKISKVDTLRIAVE
QHSVLRRNARERNRVKQVNNSFARLRQHIPQTIIADLTKGGGRGPQKKISKVDTLRIAVE
Q-SVLRRNARERNRVKQVNNSFSRLROQHIPQSIIADLTKGGGRGPQKKISKVDTLRIAVE
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YIRRLQODLVDDLNGGSNIG---—ANN-AVTQLOLCLDES ————————— SSHSSSSSTCSS
YIRRLQODLVDDLNGGSNND-—-—ATNNAVTQLOLCLDES —— ——————— SSHSSSSSTCSS
YIRRLODLVDDLNGGSNIG-—-—-ATSNAVTQLOLCLDES ————————— SSHSSSSSTCSS
YIRRLQODLVDDLNGGPSTN-—--SCTPTAAQFNLCLDET ————————— SSQSSNSSSSST
YIRRLODLVDDLNGGSNTSNANATAAAHVAQLNLCLDET —— ——————— SSQSCESSSSST
YIRRLQDLVDDLNGGSNGGS--ANNSLPLPISSLCHDDDDDDDDDDLISNNSSSSSSLSA
YIRRLQDLVDDLNGSSGAGAVQSKYSTARGS SGLLMAATSDNNTTSSNSSFSSNSSSASS
YIRRLEDLLDDLNGGVSS—--SNEQYDLQTNNSNCDTAS ———————— NSSFSSSSSSSSA
YIRRLQDLLDDLNGGSSTQ--PQQQYESQANG-HCDSAS———————— NSSFSSSSSTGSS
kkkkkghkghhhkk, Kk, Kk, kky K3
S GHNTYYQNTISVS——————————— PLOQQQOLORQQFN
S GHNTYYQNTITVS——————————— PLOQQQOLORQQFN
S GHNSYYQNTINVS——————————— PLOQQQOLORQQFN

————————— ASSSA----SQQLAQQLYYSSALLT---QANATATPTALQQQQQOLORQQYP
NGSSSHSHSSSSNL----SASLAQQLYYNSNINTTALQQOQQQOQOQOOOQLOOQQQLOROQYP
SSSSEFNTITTSTSA----ATTVGSQPATTTSMPLP-LYYSSTLAATPLOQOQQQLTRQQFP
NLSLLSPDSPTPNAPCADGLAAAEQLYFASTANSA----LOAAFQOQQQ0EQQQHQQQFT
SSTYN---—— TTSQTTPVYYTPQSTSP----LPSLMDVNLAG-HLN-PYSSS
SPSSS—=——————————— YTSTNTPVYYT-QPSSP----LPSLMDANLQVSHLNNPYNNS
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HOPLTALSLNTN=====—== LVGTSVPGGDAGCVSTSKN-QQTCHSPTSSFNSS-MSFD—~
HOPLTALSLNTN=====—== LVGTSVTGGDAGCVSTSNN-QQTCHSPTSSFNSS-MSFD—~—
HOPLTALSLNTN======= LVGTSVPGGDAGCVSTSNN-QQTCHSPTSSFNSS-MSFD——
NHPLTPITLNANNAQTAIPATTTTTTTSSMMSSTATTNIAGGCHSPTSSFNSS-MSFD—-—
NHPLMPIIPNTN-———-— MPLVATTAVVAPGGTTTV—-—————— CHSPTSSFNSS-MSFD--
NHPLTPISLNAY—-—=————— SPPTQVNSIAVGATLETAG----CHSPTSSFNSS-MSFD--
AALLTAEALQAY-———————— ASPQPQTQTTQTQLDIG----CPSPTSSFNSS-MSFD--
TTLLSPVSMNSY-——————————— SPQHN--AGYENNG----CHSPTSSFNSSNLSYEAV
TTLLSPVSLNSY-——————————— SPPHNQAAPLENTG----SHSPSSSFNSS-LSYD--
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SGTYEGV-=——————— POQ-——————- ISTHLDRLDHLD---NELHTHSQLQLKFEPYEH
SGTYEGV-=——————— PQQ-——————- ISTHLDRMDHLD---NELHTHSQLQLKFEPYEH
SGTYEAA-———————— PQQ-——————- ISTHLDRLDHLD---NEGHSHSQLQLKFEPYEH
SGTYEAQ-———————— POQ-——————- LSP-———————— PVAAMDAQLQLKFEPYEH
SGTFEAA-———————— POQ-——————- LSPTEAIISSGTSPASSSTLDAQLOLKFEPYEH
SGTYEAA-———————— POQ-——————- LSPPAAPGVEAH--AQQSPLDAHLQLKFEPYEH
SGTFVHSPV—-—————— PQQOLSALRHGTASEAQRGSSENNNASASQIDANLQLKFEPYDN
AASFEQQQQOSLADLPTQQOQOQOOHHSHHQQOQQQPHHHHQISADAATLAFDTNIQLKFEPYDN
SPNFEQPQH---QQPTVQELQQOHFQONQQTTPPH-——————————— FDGNLQLKFEPYDN
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FOQLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 345
FOQLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 346
FOQLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 334
FQLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 361
FQLDEEDCTPDE-————=——=—=—==== 322
FNLEEEDCTPDDEEILDYISLWQSQ 393
FNLHEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 389
FTLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 336
FTLDEEDCTPDDEEILDYISLWQEQ 321
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Green: putative GSK3 sites

Blue: putative priming phosphate site
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