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STAl

TGGTTTGGACACATAAAAGTATGGAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTATGTCGAGCTGTGACAGG
TGCTTTGGACACATAAAAGTATGGAAAAGGCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTATCTCGAGCTGTGACAAG
TGGTTTCTACACATAAAAGTATGAAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTCGAGTGCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTCTCTCGAGCTGT-----~
TGETTTGGACTCATCAAAGTATGGAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCACCTGTGATAGGGTCTCTCGAGCTATGATAGG
TGGTTTGGACACATAAAAGTATGGAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTTGACTTTTTCACCTGTGATAGGCTCTCTCGAGCTATGATAGG
TGGTTTGGACACATAAAAGTATGAAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTCTCTCGAGCTGT—-==-~
TGETTTGGACACATAAAAGTATGGAAAAGTCTAGAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGAT-GGCTCTCTCGAGCTGT -
TGGTTTGAACACATAAAAGTATGGAAAAGTCTAGAATTTTACAATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTCTCTCGAGCTGT-----~-
~GGTTTGGACACATAAAAGTATGGAAAAGTCTAAAATTTTACCATGGTTTGGAGTCCTAGACTTTTTCAGCTGTGATAGGCTCTCTCGAGCTAT-————=
kEEEE k& Fkk kFEREkARE HEAkFk FEE Rk EEFE FRFEFFARRFEF Fk FERFRRREFEF kkEkEER kF ¥ ok kEkEREE

GTCCCTCGAGGTGTGATAGCGTCCCTCTAGCTATGAACTATTGGTCCTCAAACTTTCACAAA-A-ARATATTACCATACCTTGAAACACATGGAATTTTACTA
GTCCCTCGAGGTGTGATGGGGTCCCTCTAGCTATGAACTATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAA-A-ARATATTACCATACCTTGA-ACATATGGAATTTTAATA
-------------- GATAGGGTCCCTCTAGCTATGACCTATTGGACCTCAAGCTTTCACAAA-AAARATATTACCATACCTTGA=ACACATGGAATTTTACTA
GTCTCTCGAGGTGTGATAGGGTCCCTCTAGCTATGAAATATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAA-A-AAATAATACCATACCTTGA-ACACATTGAATTTTAGTA
GTCTCTCGAGGTGTGATAGGGTCCCTCTAGCTATGAACTATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAAAAAAAATATTACCATACCTTGA-ACACATGGAATTTTACTA
-------------- GATAGGGTCCCTCTAGCTATGACCTATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAA-AAARATATTACCATACCTTGA-ACACATGGAATTTTACTA
—————————————— GATAGGGTCCCTCTAGCTATGACCTATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAA-A-ARAATATTACCATACCTTGA-ACACATAGAATTGTACTA
-------------- GATAGGGTCTCTCTAGCTATGACCTATTGGTCCTCAAGCTTTCACAAA-AAAAATATTACCATACCTTGC-ACACATGAAATTTTACTA
-------------- GATAGGGTCCCTCTAGCTATGACCTATTGGTGCTCAAGCTTTCACAAA-AGARATATTACCATACCTTGA-ACACATGGAATTTTACTA

HEE O ERE RERERERREERR  REEERE  RAERE EEEREEEERE K REEER KERREAEREERE KRR KK EEEE KR KR

STAZ2

TGGTATTGACACATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGACGTGTCACAGACAAGGCCCTATAGGTGAGATAA
TGGTATAAACACATGAAATATGGTAAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGAGGGGTCACAGACAAGGCCCTATGGCTGTGACAA
TGGTATGGAAACATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGAGGGGTCATAGACAAGGCCCTATAGGTGTGACAA
TGGTATGGACACATGAAATATGGTTAAGTCGAGATTTTTACTATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGAGGCGTCACAGGCAAGGCCCTATAGGTGTGACAA
TGGTATGGACACATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATTAAATTTTGAGGTGTCACAGGCAAGGCCCTACAGGTGTGACAA
TGGTATGGACACATAAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGAGGTGTCACAGGCAAGGCCCTATAGGTGTGACAA
TGGTATGGACATATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTTGAGGTGTCACAGACGAGGCCCTATAGTTGTGACAA
TGGTATAGACACATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAARTTTCGAGGTGTCACAGACGAGGCCCTATAGGTGTGACAA
TGGTATAGACACATGAAATATGGTTAAGTCTAGATTTTTACCATGGTTTGGAGTCATGAAATTTCGAGGTGTCACAGACGAGGCCCTATAGGTGTGACAA

I et L

GTTGTGACAAGGGTCTGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACACACTATGACAAGAATTCT
GCTGTGACAAGGGTCCGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGCTATGACAAGGATTCT
GCTGTGACAAGGGTTCGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGTTGTGACAAGGATTCT
GGTGTGACAAGGGTCCGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGATGTGACAAAGATTCT
GCTGTGACAAGGGTCCGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGCTGTGACAAGGGTTCT
GATATGACAAGGGTCCGATAGCTGTGACAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGCTGTGACAAAGATTCT
GCTGTGACAAGGGTCCGATAGCCGTGACAGGCTGTGACAAGGGTTCTATACCTATGACGGGTCGTGACAAGGATTCT
GCTGTGACAAGCGTCTAATAGCTGTGATAGGCTGTGACAAGGGTCCTACACCTATGACAGGCTGTGACAAGGATTCT
GCTGTGACAAGGGTCTAATAGCTGTGATAGGCTGTGACAAGGGTCCTATACCTATGACAGGCTATGACAAGGATTCT
FoE RERERERFER KEEEE REEE REEEERRERRRERERE REE kEkEkEEEE R EEE A

Supplemental Figure S4: Multiple sequence alignment of nine STA1 and nine STA2 sequences corresponding
to 3 monomers from each of 3 arrays on different chromosome arms. Nucleotide sequences, including the
consensus sequence for STAL and STAZ2, is contained in Supplemental File S2.



