
A. Tandem arrays.

Chr      Entry    AtbHLH   PID
Number   Number   Number Number

3         8        38 CAB72167   PVVVKKLNHNASERDRRKKINTLFSSLRSCLPASDQSKKLSIPETVSKSLKYIPELQQQVK
3         9        39 CAB72168   PVVVKKLNHNASERDRRRKINSLFSSLRSCLPASGQSKKLSIPATVSRSLKYIPELQEQVK

2        23        10 AAD20667   GRGSRKSRTSPTERERRVHFNDRFFDLKNLIPNP..TK.IDRASIVGEAIDYIKELLRTIE
2        25        91 AAD20666   GRGKRKNKPFTTERERRCHLNERYEALKLLIPSP..SK.GDRASILQDGIDYINELRRRVS

2        26        19 AAC63587   RSPVLAKEHVLAERKRREKLSEKFIALSALLPGL..KK.ADKVTILDDAISRMKQLQEQLR
2        27        20 AAC63588   REPHLLKEHVLAERKRRQKLNERLIALSALLPGL..KK.TDKATVLEDAIKHLKQLQERVK
2        28        18 AAC63586   RSQSNAQDHILAERKRREKLTQRFVALSALIPGL..KK.MDKASVLGDAIKHIKYLQESVK

5        36        5 BAB08920   NGREEPLNHVEAERQRREKLNQRFYSLRSVVPNV..SK.MDKASLLGDAISYINELKSKLQ
5        40        28 BAA97217   HGRDKPLNHVEAERMRREKLNHRFYALRAVVPNV..SK.MDKTSLLEDAVCYINELKSKAE

2        56        106 AAD11998   RALAALRNHKEAERRRRERINSHLNKLRNVLSCN..SK.TDKATLLAKVVQRVRELKQQTL
2        57        51 AAD25935   KAESLSRSHRLAEKRRRDRINSHLTALRKLVPNS..DK.LDKAALLATVIEQVKELKQKAA

2        69        130 AAB88652   KRGCATHPRSIAERVRRTRISERMRKLQELVPNM..DKQTNTSDMLDLAVDYIKDLQRQYK
2        73        129 AAC64303   KRGFATHPRSIAERERRTRISGKLKKLQELVPNM..DKQTSYADMLDLAVEHIKGLQHQVE

4        104       119 CAA22971   KRSRAADMHNLSERRRRERINERMKTLQELLPRC..RKV.DKVSMLEDVIEYVKSLQLQIQ
4        105       138 CAA2297B   KRSRAAEMHNLAERRRREKIMERNKTLQQLIPRC..NKV.DKVSMLEDVIEYVKSLEMQIQ
4        106       56 CAA22972   KRSRTAEMHNLAERRRREKINEKMKTLQQLIPRC..NKV.EKVSTLDDAIEYVKSLQSQIQ
4        107       23 CAB81467   KRSRAAIMHKLSERRRRQKINEMMKALQELLPRC..TKT.DRSSMLDDVIEYVKSLQSQIQ

4        80        58 CAB80320   RRGEATDRHSLAERARREKISKKMKCLQDIVPGC..NKVTGKAGMLDEIINYVQSLQQQVE
4        84        63 CAA18832   RRGQATDSHSIAERVRREKISERMKFLQDLVPGC..DKITGKAGMLDEIINYVQSLQRQIE

3        61        113 BAA99700   GKRNQEKSSVGIAKVRKERLGERIAALQQLVSPYG..KT.DAASVLHEAMGYIKFLQDQIQ
3        63        123 BAB02240   RAKSEAASPSPAFK.RKEKMGDRIAALQQLVSPFG..KT.DAASVLSEAIEYIKFLHQQVS

4        3         126 NM118673   NKKKKKLLHRDIERQRRQEMATLFATLRTHLPLKYIKGKRAVSDHVNGAVNFIKDTQTRKI
4        5         118 NM118672      MEKLVHKEIEKRRRQEMASLYASLRSLLPLEFIQGKRSTSDQVKGAVNYIDYLQRNIK

5        4         120 NP199992   TKKEKKLLHRNIERQRRQEMAILFASLRSQLPLKYIKGKRAMSDHVNGAVSFIKDTQTRIK
5        6         36 NM124557      MEKMMHRETERQRRQEMASLYASLRSLLPLHFIKGKRSTSDQVNEAVNYIKYLQRKIK

B. Intrachromosomal duplications.

Chr      Entry      AtbHLH PID
Number   Number    Number Number

1       76        50 AAF24852   RRGQATDSHSIAERVRRGKINERLKCLQDIVPGC..YKTMGMATMLDEIINYVQSLQNQVE
1       77        44 AAF25996   RRGQATDSHSLAERVRRGKINERLRCLQDMVPGC..YKAMGMATMLDEIINYVQSLQNQVE

1       88        31 BAA87957   RRGQATDSHSLAERARREKISERMKILQDLVPGC..NKVIGKALVLDEIINYIQSLQRQVE
1       90        74 AAC34336   RRGQATNSHSLAERVRREKISERMRLLQELVPGC..NKVITGAVMLDEIINYVQSLQQQVE

5      128       142 BAB09865   STKEDTGSGLSNEQSKKDKIRTALKILESVVPGA...KGNEALLLLDEAIDYLKLLKRDLI
5      129       143 CAC05472   SSKQETGSGLSDEQSRKDKIHTALRILESVVPGA...KGKEALLLLDEAIDYLKLLKQSLN

4      62        103 CAA20199   IDYIKFPKTLLIDKVRKEKLGDRITALQQLVSPFG..KT.DTASVLHDAIDYIKFLQEQID
4      65        114 CAB81059   RPRLETLSPLPSFKVRKEKLGDRITALQQLVSPFG..KT.DTASVLNEAVEYIKFLQEQVT



C. Interchromosomal duplication.
Chr      Entry      AtbHLH PID
Number   Number     Number Number

3           8        38 CAB72167    PVVVKKLNHNASERDRRKKINTLFSSLRSCLPASDQSKKLSIPETVSKSLKYIPELQQQVK
3           9        39 CAB72168    PVVVKKLNHNASERDRRRKINSLFSSLRSCLPASGQSKKLSIPATVSRSLKYIPELQEQVK
2           7        100 AAC78547    PVVMKKLNHNASERERRKKINTMFSSLRSCLPPTNQTKKLSVSATVSQALKYIPELQEQVK

2          11       67 CAB71902    EIENQRINHIAVERNRRRQMNEHINSLRALLPPSYIQR.GDQASIVGGAINYVKVLEQIIQ
4          13       70 AAC33499    EIESQRMTHIAVERNRRRQMNVHLNSLRSIIPSSYIQR.GDQASIVGGAIDFVKILEQQLQ

1          24       89 AAF80214    GRGSKKRKIFPTERERRVHFKDRFGDLKNLIPNP..TK.NDRASIVGEAIDYIKELLRTID
2          23       10 AAD20667    GRGSRKSRTSPTERERRVHFNDRFFDLKNLIPNP..TK.IDRASIVGEAIDYIKELLRTIE
2          25       91 AAD20666    GRGKRKNKPFTTERERRCHLNERYEALKLLIPSP..SK.GDRASILQDGIDYINELRRRVS

4          29       25 CAB38933    RNQSNAQDHIIAERKRREKLTQRFVALSALVPGL..KK.MDKASVLGDALKHIKYLQERVG
2          26       19 AAC63587    RSPVLAKEHVLAERKRREKLSEKFIALSALLPGL..KK.ADKVTILDDAISRMKQLQEQLR
2          27       20 AAC63588    REPHLLKEHVLAERKRRQKLNERLIALSALLPGL..KK.TDKATVLEDAIKHLKQLQERVK
2          28       18 AAC63586    RSQSNAQDHILAERKRREKLTQRFVALSALIPGL..KK.MDKASVLGDAIKHIKYLQESVK

4          37        4 CAA17131    NGREEPLNHVEAERQRREKLNQRFYSLRAVVPNV..SK.MDKASLLGDAISYISELKSKLQ
5          36        5 BAB08920    NGREEPLNHVEAERQRREKLNQRFYSLRSVVPNV..SK.MDKASLLGDAISYINELKSKLQ
5          40        28 BAA97217    HGRDKPLNHVEAERMRREKLNHRFYALRAVVPNV..SK.MDKTSLLEDAVCYINELKSKAE

4          55       107 CAC00740    KALASLRNHKEAERKRRARINSHLNKLRKLLSCN..SK.TDKSTLLAKVVQRVKELKQQTL
2          56       106 AAD11998    RALAALRNHKEAERRRRERINSHLNKLRNVLSCN..SK.TDKATLLAKVVQRVRELKQQTL
2          57       51 AAD25935    KAESLSRSHRLAEKRRRDRINSHLTALRKLVPNS..DK.LDKAALLATVIEQVKELKQKAA

2         101        15 AAD24380    KRSRAAEVHNLSERKRRDRINERMKALQELIPRC..NKS.DKASMLDEAIEYMKSLQLQIQ
4         104        119 CAA22971    KRSRAADMHNLSERRRRERINERMKTLQELLPRC..RKV.DKVSMLEDVIEYVKSLQLQIQ
4         105        138 CAA2297B    KRSRAAEMHNLAERRRREKIMERNKTLQQLIPRC..NKV.DKVSMLEDVIEYVKSLEMQIQ
4         106        56 CAA22972    KRSRTAEMHNLAERRRREKINEKMKTLQQLIPRC..NKV.EKVSTLDDAIEYVKSLQSQIQ
4         107        23 CAB81467    KRSRAAIMHKLSERRRRQKINEMMKALQELLPRC..TKT.DRSSMLDDVIEYVKSLQSQIQ

2         102       9 AAD22130    RRSRAAEVHNLSERRRRDRINERMKALQELIPHC..SKT.DKASILDEAIDYLKSLQLQLQ
3         103       65 CAB86934    RRSRAAEVHNLSERRRRDRINERMKALQELIPHC..SRT.DKASILDEAIDYLKSLQMQLQ

2         79       64 AAD15506    RRGQATDRHSLAERARREKISKKMKYLQDIVPGC..NKVTGKAGMLDEIINYVQCLQRQVE
4         80       58 CAB80320    RRGEATDRHSLAERARREKISKKMKCLQDIVPGC..NKVTGKAGMLDEIINYVQSLQQQVE
4         84      63 CAA18832    RRGQATDSHSIAERVRREKISERMKFLQDLVPGC..DKITGKAGMLDEIINYVQSLQRQIE

1         92       7 AAD25805    RRGQATDPHSIAERLRRERIAERIRSLQELVPTV..NKT.DRAAMIDEIVDYVKFLRLQVK
4         93       59 CAB80752    RRGQATDPHSIAERLRRERIAERIRALQELVPTV..NKT.DRAAMIDEIVDYVKFLRLQVK

2         94       69 CAA18195    RRGQATDPHSIAERLRRERIAERMKSLQELVPNG..NKT.DKASMLDEIIDYVKFLQLQVK
4         95       66 AAD03387    RRGQATDPHSIAERLRRERIAERMKALQELVPNG..NKT.DKASMLDEIIDYVKFLQLQVK

3        135       34 BAA95734    SCSKPG.TKACREKLRREKLNDKFMDLSSVLEPGRTPKT.DKSAILDDAIRVVNQLRGEAH
4        136       104 CAB78483    SCSRGGGTKACRERLRREKLNERFMDLSSVLEPGRTPKT.DKPAILDDAIRILNQLRDEAL

3        117    37 CAB62312    NVRISKDPQSVAARHRRERISERIRILQRLVPGG..TK.MDTASMLDEAIHYVKFLKKQVQ
5        118      88 NP201507    NVRISKDPQSVAARHRRERISERIRILQRLVPGG..TK.MDTASMLDEAIHYVKFLKKQVQ

2   110      124 AAC34226    KRKRSTEVHKLYERKRRDEFNKKMRALQDLLPNC..YK.DDKASLLDEAIKYMRTLQLQVQ
3   111      132 BAC10690    KRKRNAEAYNSPERNQRNDINKKMRTLQNLLPNS..HK.DDNESMLDEAINYMTNLQLQVQ

2         97      48 AAD23713    HSLAERVIHNLTDMARREKINARMKLLQELVPGC..DKIQGTALVLDEIINHVQTLQRQVE
3         91      60 CAB67608    RRGQATDSHSLAERARREKINARMKLLQELVPGC..DKIQGTALVLDEIINHVQSLQRQVE


