Fig. S2 Alignment of the promoter sequences of Jin5-508 (upper) and YN
(lower).The pair-wise comparison was performed by using the ApE (v2.0.60)
software with default parameters. The software is accessible from
http://jorgensen.biology.utah.edu/wayned/ape/. The variants (SNPs and InDels) were
highlighted in red.

Jin5-508  + © n © G 200
Hll\l\llHlHHHHHIIHHHH\HHHHHIIHIHHHHHIHHIHHHHIHHHIH\HHHHIIHHHIHHIHH\ 1 HH \IHHHHHHIHH\HHHHHHHIHIIHI\H\I\HIHHHIIHHHIHHIIH
YN o At Sani - 200

Jin5-508 i . . . . . . . . . . N . . . 5 . . 2 s
YN s HIHHIIHHI\\IHIHIHHIHIHH\HIIH\IIHIH[\IHHHHIHHH\HIIHHHIH\IHIHHIIHHHIHHHHH L \HHHHHHHHHIIHIHHIHHHHHIIHHH\HH\Illl\HHIIIIHHIHHIIH 5

Jin5-508 401 * A x . . 4 s : . B - 5 . & s 5
or HII\HIIHIHHHHHIIHHHI\\HHHHHIIHIHHHHHIIHHHH\HIIHHHIH\HHH\\IIHHIHHILHH&\TH“ “H \HHIHH\IHI\HIIH]!l!!\ml““\l\ll\ll\l\\H\I\!lllull\ly_{r\il\llHHIH .

JiNG-508 o1 GachATTARACHOTAGACARTSGAACS 2 Vb
HIHHIIHI—IHI\HHIHI\HIIHI\\I\IHIHIHHIHHHHIHHHIIHIHHHIIHIHHIHILHHH [y \HH\IHHIIHIHIII_\\HIHIHHIIHHH\H\IH[IH\IHIHIHHIHHIIH

YN 601 GACRATTARACC------ 7

Jin5-508 #0 1000
HII\HIH\FHI\IHIHIIHHHI\\HHHHHIIHIHHI\\IHIIHHHHHHIHHHIH\IHIHHIHIHIHHHHHH L T R

YN e GTOATATAAAT ATA o717

Jin5-508 10 1200
YN - HIHHIIHHH\IHIHIHHIHI\\H\IHI\HIIHIHHHHHIIHHHHHHHHHHIHIHHH\IHIHHIHHHHH RULE LR LR R TR LR LRI s

Jin5-508 1201 T

1400
HIHHIIHHH\IHIHIHHIHI\\HHHHHIIHIH[H\\IHIIHHHHHHIHHHIH\IHIHHIIHHIHHHHHI\ BULLLEILILLED | \IHHHHIHHH\I\HHKHHIHHIIHHH\H\I\HIH\IHIHH!HIHHIIH
YN 17s TAAC TIGE 1377

Jin5-508 1401 TAﬂA'rcr:m: - X _ A 2600
Hll\l\IH\HIHIHIHIHHIHI\HHIHHH||HIHHHHHIIHHHHHHIHHHIHHHIHHIHIIIHH-H\H LT HH HHHHHHHIH\I\\IHHIHIHHIIHHHHHIHIIIHH W
YN 1378 \GA 1572

Jin5-508 240z 1s0¢
HIHHIIHHH\IHIHIHHHII\HHIHHHIIHIHEHHHHHI\IHHHHIHHIHH\IHH]HIIHHIHHHHHH L] HHHHHIHEIHH\HHH!HIHHIHIHH\HIIHIIH\IHIHIHIHLG\CIIIIH =

YN s L

Jin5-508 1vos cercricas o e o rrcricren x AT ¢ 20
iR bR iR R R e
YN wms 19m

Jin5-508 2001 CAACAACARAAGAARAGAARAARARAGAR 2029
HIHHIIHHH\IHIHIHHH
ARAGRARRAARMARRAAGAR 2000

YN 1972 cincaan



