
Multiple alignment of amino acid sequences of the eleventh immunoglobin-like repeat of FLNC. Protein sequences for 124 species of 
vertebrates extending to cartilaginous fishes were retrieved using amino acids 1245-1344 of the human FLNC protein sequence 
NP_001120959.1 as a query sequence in BLASTp. Identical sequences were clustered; each unique sequence was used as input to CLUSTAL 
Omega to generate this multiple alignment. The amino acid affected by the equine FLNC-A1207T missense allele is shown in bold. 
 
XP_022063278.1  -PAVDTSGVKIYGPGVEPTGVLREVKTHFIVDARAHYK-VGGNHVSAAISNPSGANTDAYIIDKEDGTYLVQYTPYEDGLHLIEVLFDEVSVPNSPFKVSV 
XP_016890053.1  -PALDTSGVKVYGPGVEPRGVLREVTTHFTVDARTLYK-RGGSQIKTSISNPSGANTDTYITDKGDGTYRVEYTAYEDGLHLIEVTFDEVSVPKSPFRVSV 
XP_031167118.1  EPAVDTSGVKVHGPGVEPRGVLREVTTHFTVDARAHYR-SGGGRIKAPISNPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDDVSVPKSPFRVSV 
XP_023281201.1  -PAVDTSGVKVYGPGVEPRGILREVTTHFTVDARAHYK-SGGGQIKTCISNPSGANTDTYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDEVSVPKSPFRVSV 
XP_022611535.1  -PAVDTSGVKVYGPGVEPRGILREVTTHFTVDARAHYK-SGGGQIKTCISNPSGANTDTYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDEVLVPKSPFRVSV 
XP_026218463.1  -PAVDTSGVKVYGPGIEPRGVLREVTTHFTVDARALYK-SGGSHIKTCISNPSGTNTDAYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDEVSVPKSPFRVSV 
TMS01213.1      -PAIDTSGVKVYGPGVEPRGVLREVTTHFTVDALAHYK-SGSSHVKACISNPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDEVSVPKSPFRVSV 
XP_030296416.1  -PAIDTSGVKVYGPGVEPRGVLREVTTHFTVDARAHYK-SGGSHIKACISNPSGVNTDAYITDKGDGTYRVEYTPYEDGLHLIEVLFDEVSVPKSPFRVSV 
XP_022527593.1  -PAVDTSGVKVFGPGVEPRGVLREVTTHFIVDTRAHNK-TGGNHIKTRIVNPSGSNTDAYITDKGDGTYRVEYTAYEDGVHLIEVLYDEVSVPKSPFRVSV 
KTG43088.1      -PALDTSGIKVYGPGVEPRGVLREVTTHFVVDTRVHSK-MGGNHIKVRIVNPTGANTDSYITDNGDGTYRVEYTAYEDGVHLIEVLYDDVPVPKSPFRVAV 
RXN15487.1      -PALDTSGIKVYGPGVEPRGVLREVTTHFVVDTRVHSK-MGGNHIKVRIVNPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTAYEDGVHLIEVLYDDVPVPKSPFRVAV 
XP_016137103.1  -PALDTSGIKVYGPGVEPRGVLREVTTHFVVDTRVHSK-MGGNHIKVRIVNPSGANTDAYITDKGDCTYRVEYTAYEDGVHLIEVLYDDVPVPKSPFRVAV 
ROL45089.1      EPSVDTSGIKVYGPGVEPRGVLRDVKTHFIVDARAQTKTKGGNHVKIRIINPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTAFEDGLHLIEVFYDEVAVPKSPFKVSV 
XP_017209728.1  EPSVDTSGIKVYGPGVEPKGVLREVTTHFIVDARAHAKTKGGNHVKIRIINPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTAFEDGLHLIEVFYDEVAVPKSPFKVSV 
XP_028841250.1  EPAVDTSGVKVYGPGVEPRGILRDVTTHFIVDARVQNK-TGGNHVKVCIINPSGTSTDAYITDKGDGTYRVEYTAFEEGVHLIEVLFDNVAVPLSPFRVSV 
XP_017572727.1  EPAVDTSGVKVYGPGVEPKGVLRDVTTHFIVDARAMNK-TGGNHVKVRIINPSGSNTDAHITDKGDGTCRVEYTAFEDGVHVIEVFYDDVAVPKSPFRVSV 
XP_017330019.1  EPAVNTSGVKVYGPGVEPTGVLREVSTHFIVDARSLTK-MGGNHVTVRIVSPSGSITDAYITDKGDGTYRVEYTAFQDGMHLIEVLYDDVMVPNSPFRVSV 
XP_012694574.2  EPAVDTTGVTVYGPGVEARGVLRDVTTHFIVDARAQTK-SGGNHVKARIMNPSGNNTDAYLTDKGDGTYRVEYTAYEEGIHLIEVLYDDVPIPKSPFRVSV 
XP_013981374.1  EPAVDTSGVQVYGPGVEPRGVLKEVTTHFIVDARKTTK-SGGDHVKARIINPSGANTDAYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDVAVPKSPFRVSV 
XP_015819642.1  EPSLDTSGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-AGGSHVKVHIINPSGTNTDSYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDSTPVPKSPFRVFV 
XP_029008468.1  EPSVDTSGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIRNPSGSNTESYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDSAPVPKSPFRVPV 
XP_004567805.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVDIINPSGTNTDTYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYNDAPVPKSPFRVSV 
XP_005929137.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIINPSGTNTDTYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYNDAPVPKSPFRVSV 
XP_031611529.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIINPSGTNTDSYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDAPVPKSPFRVSV 
XP_019217272.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIINPSGTNTDTYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDVPVPKSPFRVSV 
XP_023135129.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIINPSGTNTDTYITDKGDGTYRVEYTAFEDGIHLIEVQYDDAPVPKSPFRVSV 
XP_006782648.1  EPSVDTTGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIINPSGTNTDTYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVQYDDAPVPKSPFRVSV 
XP_019934655.1  EPSVDTSGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGNHVKVHIISPSGTNTESFITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDAPVPKSPFRVSV 
AWP08214.1      EPSVDTSGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARTLNK-VGGSHVKIHIISPSGTNTENYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDAPVPKSPFRVSV 
XP_018540009.1  EPSVDTSGVHVYGPGVEPRGVLREVTTHFIVDARALNK-VGGSHVKVHIISPSGTNTENYITDKGDGTYRVEYTAFEDGMHLIEVLYDDAPVPKSPFRVSV 
XP_009561612.1  -PAVDTSGVKVYGQGVEPRGVLREVGTEFMVDTRALSR-TGGPHVGVRVLNPSGGTTDTRITDRGDGTYRVQYTPFEEGMHQVEVTYDDVPVPNSPFRVAV 
XP_017594878.1  -PAIDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFMVDARALAP-TGGPHIRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGXHLGEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
RMB90169.1      -PAVDTSSIKVYGKGVEPRGVLREVATEFTVDARALAP-AGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
TRZ14539.1      -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVSTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPSGAPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_005061574.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPAGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_014117404.1  -PAIDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHIRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_023774686.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHIRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_017694389.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-AGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHRVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_027560659.1  -PAIDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-AGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHRVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_027525537.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHRVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_030117518.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPSGTAIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_030094323.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLGDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_014746233.1  -PAVDTSSVKVYGKGVEPRGVLREVGTEFTVDARALAP-TGGPHVRARVLNPSGTPIDTFVTDLVDGTYRVEYTPFEEGLHLVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_010567095.1  -PSHDASKVKAEGPGLSRTGVLREVGTDFTVDARALTK-TGGPHVKARVVNPSGAKTDTYVTDHGDGTYRVDYTPYEDGMHRVEVTYDEVAVPKSPFRVGV 



XP_025915957.1  -PAIDTSGVKVYGPGVEPRGVLREVSTEFTVDARALTK-TGGPHVKARVLNPSGAKTDTYVTDHGDGTYRVDYTPYEDGVHRVEVTYEDVAVPKSPFRVAV 
XP_030898399.1  -PAVDTSGVKVYGKGVEPRGVLREVSTDFTVDARALTK-TGGPHVTARVLNPSGAKTDTFITDLGDGTYRVEYTPYEDGVHRVEVLYDDVPVPKSPFRVAV 
XP_021145851.1  -PAVDTSGVKVYGKGVEPRGVLREVATDFTVDARALTK-TGGPHVAARVVNPSGATTDTYITDHGDGTYRVEYTPYEDGVHRVEVTYAEVAVPKSPFRVAV 
XP_027651186.1  -PAVDTSGVKVYGKGVEPRGVLREVGTDFTVDARALTK-TGGPHVKAWVVNPSGAKTDTYITDHGDGTYRVDYTPYEDGMHRVEVTYNDVAVPKSPFRVGV 
XP_009898585.1  -PAVDTSGVKVYGKGVEPRGVLREVGTDFTVDARALTK-VGGAHVKARVVNPSGATTETYVTDHGDGTYRVDYTPYEDGMHRVEVTYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_007908811.1  -PAIDLSGVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDCRSVSR-SGGAHVKARITNPSGAATDSYVRDNGDGTYRVEYSAYEDGLHVIEVLYDDIPLPKSPFRVGV 
GCB65199.1      -PAIDTAGMKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDSRSLNK-TGGSHIKVRIANPSGAKTDSYIKDNGDGTYRVEYTAYEDGVHVIEVLYDDVPLSKSPFRVGV 
GCC19354.1      -PAIDTTGMKVFGPGVEPRGVLREVTTGFTVDSRSLNK-TGGNHIKVHIVNPSGAKTDSYIKDNGDGTYHVEYTAYEDGVHMIEVLYDDVPLPKSPFRVGV 
XP_020375338.1  -PAIDTTGMKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDSRSLNK-TGGNHIKVRIANPSGAMTDSFIKDNGDGTYHVEYTAYEDGVHMIEVLYDDVPLPKSPFRVGV 
XP_029102968.1  -PSIDTSSIKVYGPGVEPRGVLREVTTHFTVDAHALKT--RGGHVKARIVNPSGASTDTYITDDGDGMYRVEYTAYEDGMHLIEILYDEVAVPKSPFRV-- 
XP_018111172.1  EPAVDTSGVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTIDARSLTK-TGGSHVTTRVLGPSGVVTESFISDNGDGTYHVQYTAYEDGVHLIEVLYDEVPVPKSPFRVPV 
XP_013056485.1  -PAIDTSGVKVYGKGVEPRGVLREVSTDFTVDARALTK-TGGPHVKARVLNPSGAKTDTYVTDHGDGTYRVDYTPYEDGEGPHRPHWDPSPHXRAPTR--- 
XP_028929308.1  HPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYITDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_015343813.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTFVTDNGDGTYRVQYTAFEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_005319490.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-AGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAFEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_021517555.1  QPAVDTSGVRVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVAV 
XP_010631763.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTT-MGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_004272266.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYLTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_007177252.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYMTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
NP_001193919.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGAHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_023495414.1  QPAIDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_003983071.2  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
OWK06658.1      QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_003407311.1  QPAVDTSGIKVFGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-MGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVRYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_017405012.1  QPAVDTSGVKVSGPGIEPHGVLREVTTEFTVDARSLTT-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYMTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_007504501.1  QPAVDTSGIKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGIHLVEVLYDDVAVPKSPFRVGV 
XP_019501674.1  QPAVDTSGVKVFGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_004741861.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVAV 
XP_020015901.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTAHVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_005402448.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-MGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
A6R68_12732     QPAVDTSGIKVFGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_003789800.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGMHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
NP_001120959.1  QPAVDTSGVKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
NP_001074654.1  QPAVDTSGIKVSGPGVEPHGVLREVTTEFTVDARSLTA-TGGNHVTARVLNPSGAKTDTYVTDNGDGTYRVQYTAYEEGVHLVEVLYDEVAVPKSPFRVGV 
XP_014351606.1  -PAVDTSTVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDACTLTK-TGGNHVKVRILNPSGAKTDPYVTDKGDGTYRVEYTAYEDGIHLIEVLYDDVAVPKSPFRVAV 
XP_028603600.1  -PAVDTSNVKVFGPEWSPRGVLREVTTDFTVDARSLTK-TGGSHTKVRVINPSGAKTDTYVTDNADGTYRVQYTPYEDGVHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
XP_020668107.1  -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTIDARSLTK-TGGSHIKVRVINPSGAKTETYITDNGDGTYRVQYTPFEDGVHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
XP_025028015.1  -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDARSLTK-TGGTHIKVRVINPSGAKTDTYITDNGDGTYRVQYTPFEDGMHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
GCF60147.1      -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDARSLTK-TGGSHIKVRVINPSGAKTDTYITDNADGTYRVQYTPYEDGVHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
XP_015274500.1  -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDARSLTK-TGGSHVKVRVINPSGAKTDTYITDNGDGTYRVQYTPYEDG---------------------- 
XP_008122353.2  -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDARSLTK-TGGNHIKVRVINPSGAKTDSYITDNGDGTYRVQYTPFEDGVHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
XP_015683242.1  -PAVDTSNVKVFGPGVEPRGVLREVTTEFTVDARSLTK-TGGNHVKVRVINPSGAKTDTYITDNGDGTYRVQYTPFEDGVHLVEVTYDDVPVPKSPFRVGV 
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