H. sapiens
VDAC1
(283 aa)

H. sapiens
VDAC2
(294 aa)

H. sapiens Vi
VDAC3

(283 aa)

R. norvegicus X
VDAC1

(283 aa)

R. norvegicus XV
VDAC2

(295 aa)

R. norvegicus XVl
VDAC3

(283 aa)

G. gallus Xl
VDAC1

(283 aa)

G. gallus Vi
VDAC2

(283 aa)

G. gallus XXl
VDAC3

(282 aa)

D. rerio XVl
VDAC2

(283 aa)

D. rerio viil
VDAC3

(283 aa)

D. melanogaster Il L
porin 1 (282 aa)

D. melanogaster Il L
porin 2 (293 aa)

D. melanogaster Il L
isoform A
(334 aa)

D. melanogaster Il L
isoform B
(361 aa)

A. gambiae n
VDAC

(282 aa)

+

+

+

+

Phase ATG 1 [ 'S 2 2 ® 1 TGA
| 0.59 0.09 |
Intron (kb) 115 9.90 47 2.02 0.93|
48 51 225 57
Residues  1-22 23-39 40-90 91108 109 -184 185 - 234 235253  254-283
Phase ATG 1 1 0 o9 2 2 Y 0 1 TAA
| 0.09 |
Intron (kb) 1.04 1.72 4.99 | 1.39 1.28 | 7.24 1.20
66 48 {1 51 225 150 57
Residues 1-10  11-33 34-50 51-101  102-119 120 -195 196 - 245 246-264  265-294
Phase ATG 1 0 [ 2 2 @ 0 1 TGA
| 0.80 0.79 0.44 !
Intron (kb) 358 2.08 1.30 1.4
oo T ]
Residues  1-22  23-39 40 -90 91-108 109 -184 185-234 235-253 254 -283
Phase ATG 1 0 [P 2 2 ® 1 TAA
| 054 0.86 0.09 |
Intron (kb) 7.54 | 1.82 1.60 0.90
51 l 225 150 57
Residues 122 23.39 40-90  91-108 109 -184 185-234 235-253  254-283
Phase ATG 1 1 0 ¢ ? 2 ° 0 1 TAA
! 0.84 0.37 |
Intron (kb) 1.01 3.75 1.53 1.03 1.29
75 204 225 150 57 “
Residues 1-11  12-33 3450 51-119 120 -195 196-245 246-264 247-294
Phase ATG 1 0 0 * 2 2 ®° 1 TGA
| 087 043 |
Intron (kb) 1.08 3.78 1.45 1.83 1.41
153 225 150 57 93
Residues  1- - - E R . Y
1-22  22-39 40-90 91-108 109 -184 185-235 236253 0, oo
Phase ATG 1 0 te 2 2 0 1 TAA
| o058 060 0.51 076 |
Intron (kb) 1.69 295
57 150 225 150 93
Residues 1-22 23-39 20-90  91-108 109 -184 185-234  235-254  255-283
Phase ATG 1 0 0 @2 2 P 1 TAA
! 008 044 0.89 0.83 0.73 !
Intron (kb) 1.03 1.16
n ﬂ 150 51 225 150 94
Residues 1-22 2340 41-91 924108 109 -184 185-235 236-254  255-284
Phase ATG 1 0 09 2 2 o0 1 TGA
! 053 5 0.44 0.67___ 0.09 !
Intron (kb) 1.47 137
[« He] .
Residues 1-22 2339 40-90 91108 109 -184 185-235 236-254 255283
Phase ATG 1 0 LIPS 2 2 o° 1 TAA
| 010 o021 0.10 0.69 |
Intron (kb) 228 2.43 1.65
150 51 | 225 150
Residues 1-22 23-39  40-90  91-108 109 - 184 185-234 235253 254-283
Phase ATG 1 0 0 e 2 2 o 1 TAA
| 0.60 0.29 |
Intron (kb) 4.72 3.56 118 1.86 1.81
o] I ] o "]
Residues 1-22 23-39 40-90 91-108 109 - 184 185-234  235-253 254-283
Ph: 2 2
ase A'IrG 'S TAA
Intron (kb) 0.07 0.07 !
321 H 225 H 297 |
Residues T-107 108183 184 - 282
Phase arg o2 2 (] TAA
Intron (kb) | 0.09 0.06 |
327 H 222 H 330 |
Residues 1-109 110-184 185293
Phase Arg o 2 2 TAG
Intron (kb) | 0.07 0.05 |
474 H 228 H 207 |
Residues 1-158 159 - 235 236-334
Phase ATG o 2 o) 2 TGA
Intron (kb) | 0.07 0.05 ]
555 228 H 207 |
Residues 1-185 186 - 262 263 - 361
Phase ATG e? 2 o 1 TAA
Intron (kb) | 0.21 0.08 0.10 |
318 H 231 H 204 " 91
Residues 1-106 107 -184 185253 254 - 282



