[bookmark: _GoBack]Figure S2. Sequence alignment of human CTBP1 and CTBP2 proteins. Sequence identifiers are shown for both proteins. Cleavage site predicted by NetCorona web server is shown by green background (P5-P5’ residues).


Q13363|CTBP1_HUMAN ------MGSSHLLNKGLPLGVRPPIMNGPLHPRPLVALLDGRDCTVEMPILKDVATVAFC 54
P56545|CTBP2_HUMAN MALVDKHKVKRQRLDRICEGIRPQIMNGPLHPRPLVALLDGRDCTVEMPILKDLATVAFC 60
                            .:   . :  *:** *****************************:******

Q13363|CTBP1_HUMAN DAQSTQEIHEKVLNEAVGALMYHTITLTREDLEKFKALRIIVRIGSGFDNIDIKSAGDLG 114
P56545|CTBP2_HUMAN DAQSTQEIHEKVLNEAVGAMMYHTITLTREDLEKFKALRVIVRIGSGYDNVDIKAAGELG 120
                   *******************:*******************:*******:**:***:**:**

Q13363|CTBP1_HUMAN IAVCNVPAASVEETADSTLCHILNLYRRATWLHQALREGTRVQSVEQIREVASGAARIRG 174
P56545|CTBP2_HUMAN IAVCNIPSAAVEETADSTICHILNLYRRNTWLYQALREGTRVQSVEQIREVASGAARIRG 180
                   *****:*:*:********:********* ***:***************************

Q13363|CTBP1_HUMAN ETLGIIGLGRVGQAVALRAKAFGFNVLFYDPYLSDGVERALGLQRVSTLQDLLFHSDCVT 234
P56545|CTBP2_HUMAN ETLGLIGFGRTGQAVAVRAKAFGFSVIFYDPYLQDGIERSLGVQRVYTLQDLLYQSDCVS 240
                   ****:**:**.*****:*******.*:******.**:**:**:*** ******::****:

Q13363|CTBP1_HUMAN LHCGLNEHNHHLINDFTVKQMRQGAFLVNTARGGLVDEKALAQALKEGRIRGAALDVHES 294
P56545|CTBP2_HUMAN LHCNLNEHNHHLINDFTIKQMRQGAFLVNAARGGLVDEKALAQALKEGRIRGAALDVHES 300
                   ***.*************:***********:******************************

Q13363|CTBP1_HUMAN EPFSFSQGPLKDAPNLICTPHAAWYSEQASIEMREEAAREIRRAITGRIPDSLKNCVNKD 354
P56545|CTBP2_HUMAN EPFSFAQGPLKDAPNLICTPHTAWYSEQASLEMREAAATEIRRAITGRIPESLRNCVNKE 360
                   *****:***************:********:**** ** ***********:**:*****:

Q13363|CTBP1_HUMAN HLTAATHWASMDPAVVHPELNGAAYRYPPGVVGVAPTGIPAAVEGIVPSAMSLSHGLPPV 414
P56545|CTBP2_HUMAN FFVTSAPWSVIDQQAIHPELNGATYRYPPGIVGVAPGGLPAAMEGIIPGGIPVTHNLPTV 420
                   .:.::: *: :*  .:*******:******:***** *:***:***:*..: ::*.** *

Q13363|CTBP1_HUMAN AHPPHAPSPGQTVKPEADRDHASDQL 440
P56545|CTBP2_HUMAN AHPSQAPSPNQPTKHGDNREHPNEQ- 445
                   *** :****.* .*   :*:* .:* 



