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Abbreviation used in text Simple structure sequence

Number of 

residues / 

monomer

MW

Nsp 1 ref start 

number

Data Figure 

FSFG-K M-Nsp1(274-397)

MDNKTTNTTPSFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKDDNSSKPAFSFGAKS

NEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKKDGDASKPAFSFGA

KPDENKASATSKPA

125 13070 274

1, ED1, ED2 (in 

cell)

FSFG-K M-Nsp1(274-397)-LEHHHHHH

MDNKTTNTTPSFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKDDNSSKPAFSFGAKS

NEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKKDGDASKPAFSFGA

KPDENKASATSKPALEHHHHHH

133 14135 274

1, 2, ED1, ED2, 

ED3, ED4, ED5, 

ED7 (in buffer)

FG-N MGT-Nsp1(48-172)-SHMHHHHHH

MGTSAPNNTNNANSSITPAFGSNNTGNTAFGNSNPTSNVFGSNNSTTNTFGSNSAG

TSLFGSSSAQQTKSNGTAGGNTFGSSSLFNNSTNSNTTKPAFGGLNFGGGNNTTP

SSTGNANTSNNLFGATASHMHHHHHH

137 13649 48

1, ED1, ED2, ED4, 

ED5. ED7

(FG-N)-(FSFG-K)-Tet-6His

MGT-Nsp1(48-172)-ASATSKPA-Nsp1(284-

397)-

SHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEALELKD

AQAHMHHHHHH

MGTSAPNNTNNANSSITPAFGSNNTGNTAFGNSNPTSNVFGSNNSTTNTFGSNSAG

TSLFGSSSAQQTKSNGTAGGNTFGSSSLFNNSTNSNTTKPAFGGLNFGGGNNTTP

SSTGNANTSNNLFGATAASATSKPAFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKD

DNSSKPAFSFGAKSNEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKK

DGDASKPAFSFGAKPDENKASATSKPASHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEALELK

DAQAHMHHHHHH

292 30235 48, 284 3, ED7

FSFG-K MGTSATSKPA-Nsp1(284-397)-SHHHHHH

MGTSATSKPAFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKDDNSSKPAFSFGAKS

NEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKKDGDASKPAFSFGA

KPDENKASATSKPASHHHHHH

131 13721 284 ED7

(FSFG-K)-(FSFG-K)-Tet-6His

MGTSATSKPA-Nsp1(284-397)-ATSKPA-

Nsp1(284-397)-

SHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEALELKD

AQAHMHHHHHH

MGTSATSKPAFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKDDNSSKPAFSFGAKS

NEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKKDGDASKPAFSFGA

KPDENKASATSKPASATSKPAFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKDDNSS

KPAFSFGAKSNEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKKDGD

ASKPAFSFGAKPDENKASATSKPASHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEALELKDAQ

AHMHHHHHH

287 30504 284 ED7

(FG-N)-(FG-N)-Tet-6His

MGCT-Nsp1(48-172)-Nsp1(48-172)-

SHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEALELKD

AQAHMHHHHHH

MGCTSAPNNTNNANSSITPAFGSNNTGNTAFGNSNPTSNVFGSNNSTTNTFGSNSA

GTSLFGSSSAQQTKSNGTAGGNTFGSSSLFNNSTNSNTTKPAFGGLNFGGGNNTT

PSSTGNANTSNNLFGATASAPNNTNNANSSITPAFGSNNTGNTAFGNSNPTSNVFG

SNNSTTNTFGSNSAGTSLFGSSSAQQTKSNGTAGGNTFGSSSLFNNSTNSNTTKPA

FGGLNFGGGNNTTPSSTGNANTSNNLFGATASHMGEYFTLQIRGRERFEMFRELNEA

LELKDAQAHMHHHHHH

296 29927 48 ED7

(FG-N)-(FSFG-K)-6His

MGT-Nsp1(48-172)-ASATSKPA-Nsp1(284-

397)-SHHHHHH

MGTSAPNNTNNANSSITPAFGSNNTGNTAFGNSNPTSNVFGSNNSTTNTFGSNSAG

TSLFGSSSAQQTKSNGTAGGNTFGSSSLFNNSTNSNTTKPAFGGLNFGGGNNTTP

SSTGNANTSNNLFGATAASATSKPAFSFGAKSDENKAGATSKPAFSFGAKPEEKKD

DNSSKPAFSFGAKSNEDKQDGTAKPAFSFGAKPAEKNNNETSKPAFSFGAKSDEKK

DGDASKPAFSFGAKPDENKASATSKPASHHHHHH

257 25955 48, 284 ED7






