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Figure S1. The stem-loop structures of MIR172 loci from A. thaliana (At) and A. arenosa (Aa) (MIR172a, b, d, and

e) were predicted using RNA secondary structure prediction software the Vienna RNA package (http://

www.tbi.univie.ac.at/~ivo/RNA/). The miR172 sequence in each locus was indicated by red lines on the structures.

For each AtMIR172, there are two corresponding AaMIR172 loci (Aa-1 and Aa-2).
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| 1
ATGTTATTCGATCATCTGTTTTTGCTTCCCCTCTGCCATCTTTATCTTITAGGGTTTCARTTCTTTTTCACTTTTTTCTICTGGTT TGGAGATGGTTAGGT TCCAACTAAGTATACGAGATTARRTTTGA
ATGTTATTTGATCAGCATCTTTTTCTTCCCCTCTGCCATCTCTATCTGTTAGGGYTTCACTTCCTCTGCTCTARCA-CTITT==TTTTICTTCTAGTTTGGATCCARC TAAGTATAAGAGAGTARRTTTGA
ATGTTATTTGATCAGCATCTTTTTCTTCCCCTCTGCCATCTCTATCIGT TAGGGT TTCACTTCTTCTGCTCTARCA-CTITI—CITTICTTCTGGTTTGGATCCARCTARGTATARGAGAGTARRTTTGA
ATGTTATTLGATCAECateTTTTLCTTCCCCTCTGCCATCTeTATCTETTAGGGTTTCAcTTCE TeTgleCTaaca, LTTLT, .t TThctt cTEGTTLGGaTCCAACTAAGTATAAGAGA TRARTTTGA

13 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| |
CATCTTAGTTACTTCARARTTCCTTCAATCRARACARGTCATCTCGACTATTCCGCCATGTTTGTATATAC-—-—-ATATTTATATATTATATATATGAAGGTACGAGTTTCTAGTGTCTATAARTTARG
CATCTTAGTTACTTTARARTTCCTCCAATCARCAACARGTTATCTCCACTATTCTGCCATGTTTACCCCTCCCATATACATATACATATAATAGATATGAAGGTACGAGTTTCTAGTGTCTATARRTTARG
CATCTTAGTTACTTTARARTTCCTCCARTCACARCARGTTATCTCCACTACTCTGCCATGTTTACCCCTCCCATATACATATACATATAATAGATATGARGGTACGAGT TTCTAGTGTCTATAAATTARG
CATCTTAGTTACTTEARARTTCCTcCARTCACARCARGTEATCTCCACTALTCLGCCATGT TTaccec IcCeat at AcATalAcATATaATAzATATGARGGTACGAGT TTCTAGTGTCTATARRTTARG

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
|

IIIIEGTlﬂml-—-ﬂl:tmll"l}ﬂlUﬂﬂTlTGIIIIIGIIIJTHIIGTCRETCHFI]GTleG'l"UEB'HTGIG"Imﬁ"]mslnﬁm” mmmmmmmml:mcﬂmmmnslmmc
ARGGCTARGTCTATACCATTTAGATGATATATGTTARGTCGT GAGTTTGAGAGACARARGATTACANCATGARGAT=—=====m
ARGGCTARGTCTATACCATTTAGATGATATATGTTARGTCGT. GAGTT TGAGAGACARARGATTACANCATGARGAT === —————
ARG TARG T Lot ACCATE TAGATGATATa TG TTARGTCOT. . a i iiaiaiaiasnsnsnsasasnsssnsnsnsnnnanannss GAGTTTGAGAGACARARGATTACanCALGARGAT. .......
391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520

| 1
ARRARTGGARGACTAATTTCCAGAGCCACGLTCATTOTTGGCTGCTGTGGCATCATCARGAT TCACATCTAT TGATRGACGGTGRTGATTCACTCTCCACAARGT TCTCTATGARARTGAGARTCTTGAT
————-GARAGCCTAATCTATGGAGCCACGGTCGT TGTTTGCTGCTGTGGCATCATCAAGAT TCACATCTGT T
======GARAGCC TARTCTATGGAGCCACGGTCGTTGTTITGCTGCTGTGGCATCATCARGATTCACATCTGT —~~-GGACGETGATGATTCGCTCTCCCCAARGT TCTCTATGARARTGAGARTCTTGAT
veses s GaAAGCCTAATcTaLGGAGCCACGGTCATTGTTLGCTGCTGTGGCATCATCARGATTCACATCTAT, , . . gracgglggtgatle ,cbebee, caaagtlebelatgaaaatgagaatetgal

521 530 540 550 560 570 500 590 600 610 620 630 640 650
| 1
GATGCTGCATCGGCARTCAACGACTATTCTTITCCCTCTCTCTCTCTCTCCCTCTGTATAGATTATTTGGATTCCATCCAGATCTTCTTCAGETAGETTTGTTTCTACTTGAAGTTTTTT TT==m——e=]T
GATGCTGCATCGGCARTCAACGGCTATTCTTITCCCTCTCCCTCTCTAT = e = e ATAGAT TCTTTGGATTCTATCCAGATCT TC—=AGRTAGGTTTRTTTCTACTTGATTTTITITITT=CATTTITIT
GATGCTGCATCGGCAATCAACGGCTATTCTITCCCTCCCCCTCTCTAT————ATAGATICTTIGGATTCTATCCAGATCTIC—AGGTAGGTTTGTTTCTACTTGATTTTTITITITCATTITIT
GATGCTGCATCGGCARTCAACGECTATTCTTTCCCTCRCECTCTCTaT s 0004 ATAGATTCTTTGGATTCLATCCAGATCTTC, , JAGGTAGGTTTGTTTCTACTTGALLTTTITITT ,cattttTT

l|551 660 670 660 630 700 710 720 730 740 750 760 770 780

TEllCCI'TI'RTGTTMCRTBTCCTCCCGTITHTITITHT'IT ------ GTTR-TPCFITMFIERTCTGRCRmEﬂFI:TTTTGIGGGIRTCTTGTTTCHTGTGRTNCRTTGRGCRTTTGRTCT----CFIG
TITCCTTTATGTTARCCTATTCTCCCGTITATITITATITITATITGTTARTACATARRGATCTGACARRGRACTTTTGTGTGTATCTTGTTTCATGCGATARCATTGAGCAT TTGATCTAGAATCTCAG
TITCCTTTATGTTARCCTATTCTCCOGTTTATTITITATITITATITGTTARTACATARAGGTCTGACAARGAACTTTTRTRTGTATCTTRTTTCATGTGATARCATTGAGCAT TTRATCTRGAATCTCAG
TELCCTTTATGTTARCCTATECTCCCGTTTATTTITATTTEL ot ELGT TAQTACATARAGTCTGACAARGAACTTTTGTGEGTATCTTGTTTCATGEGATARCATTGAGCATTTGATC Tagaat ctCHG

781 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 300 910

| |
GITITIGGCAGICTTTATCARGACATTARTAGATCCACARGCTTCTATTTCAATARGTGAACARGAGTCACAACATCAAGATCAGT MGG TARGAGAGH TCTACTTAR
GITTTTGGCAGTCTTTATCARGACATTARTGGATCCACAAGCTTCTCTTITCARTARGTGARCARGAGTCARRGCATCAAGATTRGTAAGGTARGAGAGACARCARCATCATCATCARAGGATCTACTTAA
GITTTTGGCAGTCTTTATCARGACATTARTGGATCCACAAGCTTCTCTTTCARTARGTGARCARGAGT CARRGCATCAAGATTRGTAAGGTARGAGAGACARCARCATCATCATCARAGGATCTACTTAA
GITTTTGGCAGTCTTTATCARGRCATTARTeGATCCACARGCTTCTTTTCARTARGTGARCARGAGT CAaRZCATCARGATEAGTAGETARGAGAGACaacaacat.cat.cat.canapza TCTACTTAA

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
| 1
GGTARCTARTATATATGCCTTATT==TCTTATGTTGCCARTCCCACCTTGRCATT TCCARAACARCACAAT A==-~TAGTTTTRTTTTRT TRGAAR-CARARARGGATAT TRATATATGGAAGTTGAGATAR
GGTARTTARTATATGTGCCTTATTATTICTTATGT TGCCARTCCCAGCTTGCATT TCCARRACARCACAATAR-TATTCTITIGTTTTGT TRGAARTAARARARGGATAT TGTATATGGAAGT TGRGATAR
GGTARTTAATATATGTGCCTTATTATTCTTATGTTGCCAATCCCARGCTTGCATTTCCARRRCARCACARTARATATTCTTTTGTTT-GT TRAGAARTRAARARARGGATAT TATATATGGAAGTTGAGATAA
GGTAALTARTATATETGCCTTATTaL TCTTATGTTGCCAATCCCAECTTGCATTTCCARARCARCACAATAA LaTLe TTTTGTTTLGTTRGAAAL aARARARGGATAT TaTATATGGRAGTTGRGATAA

1041 1050 1060 1070 1080
| |

TATATATARCAGGTCTATATGGAACTATTGTTGTCTAGCA
TATARA====GGGTCTATATGGAACTTTTGATATCTAGCA
TATARR-—-GGGTCTATATGGAARCTATTGATATCTAGCA
TATRaA, ...gGGTCTATATGGAACTaTTGaTaTCTRGCA

Figure S2. Sequence alignment of A. arenosa MIR172a locus with the
corresponding A. thaliana MIR172a. Multiple sequence alignment performed using
MultAlin (http://prodes.toulouse.inra.fr/multalin/).
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1

GCACCTCTCACTCCCTTTCTCTAR=-CTAGTCTTGTGTGC=-=ACCCATTTATGTGTACGTACTATTATCTCATARATARATATTTTTARARTTAGATGCATTTATTGATATG
TTCTTCACTTRCACCTCTCACTCCCTTTCTCTARARCTAGTCTTGTGTGCAGTACCTATTTATRTGTACGTACTATIGTCTCATARATARARTAAT TT——~TTAATGCATTTATTGATATG
TRAGTGATTTCTTCACTTGCACCTCTCACTCCCTTTCTCTARRACTAGTCTTGTGTGCCGTACCCATTTATGTGTACGTACTATTIGTCTCATARATARARTATTTT——-TTTATGCATTTATTGATATG
csssasebbotlcactt GLACCTCTCACTCCCTTICTCTARQQCTAGTCTTGIGIGE, gt HCCCATTTATGTGTACGTACTATTZTCTCATARATARASLaLTTT ., o, L TL. ATGCATTTATTGATATG

13 140 150 160 170 180 130 200 210 220 230 240 250 260
| . & M . " M & . M 1

ARARAGTTACARGATTRGTTTGTTGTGTGTGAGACTTTGGHTCGACAGATCGARRA-AT TARCTARCCGGTCAGTATTGRATAT—-CARCTATTRTATGLTCmmm—m e = CATGCAT--TCGCTTHTHG
ARAR=-GTTACARGATTGGTTTGTTGTGTTTGAGCCTTTGGHTCGHCHGAT === = == TAACTAACCGGTCAGTACTGGATATATTARCTATTATCTATTCGACCTATCATATGCTTCATTGGITHTAT
ARAR=-GTTACARGATTGGTTTGTTGTGTGTGAGCCTTTGGATCGACAGATAGAARAGATTRACTARCCGGTCAGTACTGGATAT=-TARCTATTATCTCTTCGACCTATCATATGCTTCATTGCTTATAT
ARAR. GTTACARGAT TeRTTTRTTGTGTeTOAGCCTTTGRATCGACAGAT .gaaaa .. at TARCTARCCAGTCAGTACT GeATAT. .LARCTATTATCT. LTCgacct st cat ATGCL TeaTLGETTATAE.

261 270 280 280 300 310 320 330 340 350 360 370 380 380
| 1
TIT=CACACARTTTGTTTTCTTCACGGTCTAARAT==CAGAAGATTCCATATATITT=CTTAT====GACGTARARGGACCACTTATARGT TGACACGTCAGCCCTTGGATTCGTGAGGTTTTITCTCTCT
TIT=-CACATCATTTGTTT=-CTT-ACGGTCTAARATAGCAGAATATTCCATATATTTTTCTARTTARTGACGTARARGGACCAGT TATARAT TGACACGTCAGCCCTTRGATTCTTGAGGTTTTTCTCTIT
TTTTCHCATCATTIGTTT=-CTT-ACGGTCTHARARAGCGGRATATTCCATATATITITCTTAT=--~-GACGTARARGGACCAAT THTHRAT TGACACGTCAGLCCTTGGATTCTTGRGGTTTTTCTCTCT
TIT,CACALCATTTGTTT,CTT,ACGGTCTAARAL agCaGRALATTCCATATATTTILLTLAT, ., GACGTARARGGACCA, TTATARATTGACACGTCAGCCCTTGGATTCLTGAGGTTTTITCTCTCT

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520

| |
ACTTCACCTATCTACTTTTCCTCATATCCCACTGCTTITICTC-==CITCTIGTTCTIGITITI=CTCGTTTTTTITCTITCTTCT I=====~C TCCAAGARAR TAGRGATCGARRAGAT TRGATCTATTTIG
ACTTCACCTATCTACTTTTCCTCATATCCGRCTARCTTTTICTCATICTTCTICTTCTIGTTITITCTCGTTTTTT=CTTCTTCT == === TCCARTARARTTGAARTC GGARAGATTRGATCTATTTTG
ACTTCACCTATCTACTTTTCCTCATATCCGRCTARCTTTTICTCCTICTTCATCTTCTTATTITI=CTCGTTTTTG=CTTCTTCTTATTCTTCTCCARTARARTTGAARTC GGARAGATTAGATCTATTTTG
ACTTCACCTATCTACTTTTCCTCATATCCACTRCTTTTCTC . LLCTTCLTe T TCT T TITT, CTCGTTTTTL  CTTCTTCTT, ., .. .CTCCAALARARTLGRAATC GgARAGATTRGATCTATTTTG

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 650
| 1
TETAGCAAGARAT TATCAT T===TTCGTITCTTCATICATAT ==——-| ATTGTICTATTATGTIGTACAATARTAGATACTCGATCTCTTETGCGTOCET —e= - e e e AAATTTTATACAAGT TGTCGG
TTTAGCARGATATTATTATTATTITCGCTTTTTCARTCATATITCTIATTGTICCATTATGTIGTATAATARTAGATATTCGATCTCTTETETETGTGTGTGTGT ====ARGT TCTATACAAGT TGTCGG
TYTAGCARGATATTATTAT T===TTCGCTTTTTCARTCATATYTCTYATTGTICCATTATGTIGTATARTARTAGATACTCGATCTCTTRTGTETGETGTGTGTGTGTGTARGT TCTATACAAGT TRTCGG
TLTHGCARGAEATTATEATT, , , TTCGeTTETTCHATCHTATELcLERATTGTTCCATTATGTIGTALAARTARTAGATACTCGATCTCTTGTGLGTELGTgtetet ., o  ARgT TCTRATRCARGTTGICGG

651 660 670 680 690 700 noe 720 730 740 750 760 770 740

| |
CGGATCCATGGAR-GARAGCTCATCTGTCETTGTTTGTAGGCGCAGCACCAT TARGATTCACATGGARAT TGATARATACCCTARATTAGGGETTTTGATATGTATATGAGAATCTTGATGATGCTGCATE
CGGATCCATGGAARGATAGCTCATCTGTCGITGTTTGTHGG TGCAGCACCAMCARGAT TCACATGARRAT TGATARATCTCCTHART TRGGGTTTTGATATGTATATGAGAATCT TGATGATGCTGLATC
CGGATCCATGGAR-GANAGCTCATCTGTCATTGTTTGTAGGTGCAGCACCATCARGAT TCACATGAARAT TGATARATCTCCTAARTTAGGATTTTGATATATATATGAGRATCTTGATGATGCTGCATC
CGGATCCATGGAA GALAGCTCATCTGTCGTTGTTTGTAGGEGCAGCACCAL cARGATTCACATGaARATTGATARATECCTAAATTAGGGTTTTGATATGTATATGAGAATCTTGATGATGCTGCATC

761 790 800 810 820 830 840 850 860 470 80 830 00 910
| M + M . . M . M + + + M 1
ARCARTCGACGGC TRCAAR-TACCTARAGCTTGAGARAGARACT TGHAGATATTGATTGRRGTCTGGATCGATCTTTGGTARATCTCTCTCTTGRTTAGT TTTARGRATCACTTTTTITITITCTGTGTTT
ARCARTCGACGGC TRCRRRATACCTARAGC TCGAGTHAGARACT TGHAGATGT TARTTGRTGTCTGGATC———-TTTGGTARATCTCTATCTTGATTAGT TTGARGRATCACTTTTTTIT=-=CTGTGTTT
ARCAATCGACGGC TRCAARATACCTAGAGCTCGAGTRAGARACTTGARGATGTTAATTGATGTCTGGATC====TTTGGTARATCTCTATCTTGATTAGTT TGARGAATCACTTTTTTTT==CTGTGTTT
ARCARTCGACGGCTACAARATACCTALAGCTcGAGLARGARACTTGAAGATe TTaATTGALGTCTGEATC . . .. TTTGRTARATCTCTaTCTTGATTAGT T TeARGRATCACTTTTTTTT. .CTGTGTTT

911 920 9230 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
| 1
GRACAT=GTTTACATATATCATCTATGTCTCAAT: TATATATTTTCTTARTC TAGGGTCAAT====GACGGATTAGLGLGT TRAT TRCAATGAATATGGARARACT
GARCATTGTTTACATATATCATATATGTCTCTCTTTATATATATACACATTGGETGTTATATATATCTTCTTARTCTAGGRTCARTTARTAACGGAT TAGGGCGT TAAT TACAA=-~GA-ARGGARAARACT
GHACATTGTTTHCATGTATCATATATGTCTCTCTTITATATATATACACATTGGGTGT THTATATATCTICTTARTCTAGGGTCHATTARTAACGGAT TRGLGLGT THAT THCAATGRA-ATGGARARACT
GARCATLGTTTACATGTATCATaTATGTCTCLcTtLatatatatacacat Lyggtgtt ATATATATCTTCTTARTCTAGGGTCAATL 2ataACGGAT TRGGGCGT TAATTACAAL gaf, AL GGARARACT

1041 1050 1060 1070 1080 1090 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170
| |

ATTTTGCCTITGATCTTGRCT TGAGTGT TGHTGARCHGHTGTATAATGITATGTAGTATGTACTGTATTTTTTCTAGHATCATICTTTAGTCTCCARCTCTCCAT THATCAARTGAGGTCCTTATAGGTA
AGTTTGCCTITGATCTTGGCTTGTGTATTGAGGARCAGATGTATAATG=-=-ATGTCATGTARTATATATCTTAACTGTATTTITTCTAGGATCATATGATTTTCTTTAGTCTCm======CATTATAGGTG
AGTTTGCCTTTGATCTTRGCTTGTGTATTGAGGARCAGATGTATAATG=-=-ATGTTATGTARTATATATCTTAACTGTATTTITICTAGGATCATATGATTTTCTTTAGTCTCm======CATTATAGGTG
AgTTTGCCTITGATCTTGgCTTGLGTaTTGAEGARCAGATGTATAATG, ,ATGT ,aTgTaat aTaTATeTTaal TgLALTLLTTCTaggaTCatatgaTLTLCLTTAgTICLe, .. ... . CaTTATAGGTg

1171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1290 1250 12690 12790 1280 1290 1300
| 1
ATGETATGATCARGAACARCAAGATCGTGAGCHCAGA TCGLECCAGTTCGGTCACT T T TARAAGAGAGATGTTATATTGITAATT IGTTATTATCAGG TATARTAARTACAGAATAGT TCGTCCAGHGAE
ATGCTATGATCARGAACARCAAGATCGTGARCACAGA TCGGACTG===GGTCACTT I TTAGARRGAARGATCGATGTTATATTGTIGTTATTATCAGETCTARTAARTATATAA=AGT TCGTCCAGAGGE
ATGCTATGATCARGAARCARCAAGATCGTGARCACAGATCGGACT G===GGTCACTTTTTAGAARGAARGATCGATGTTATATTGTTGTTATTATCAGGTCTARTARRTATATAR=AGTTCGTCCAGAGGE
ATGLCTATGATCHAGAACARCAAGATCGTGRaCHACHGRTCGGACLG, . ,GGTCACTTTTTRgARagaRagategATgTTalatbgTTGTTATTATCAGGTcTARTRARTALALAR, AGTTCGTCCHGHRGEL

%I]Jl 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1390 1400 1410 1420 ‘l‘H('i
CAGACATTTTATAGTTTCARTTTTATGACAGTCTTGTARTARTATTIGITTAATAGTGTGTCACCTTCTATTTCTGEGTTATTACT TEGTCCCGRARTTTTCTTATTGTTCTAATTTTGTAATATTAGAA
CAGACCTTTTATAGTTTCAATTTTACGACAGTCTTGTARTHATATTTGITTARTAGTGTGCCACCTTCTATTTCTGGGTTATTACTTGGTCCCGRAR
CAGACCTTTTATAGTTTCAATTTTACGACAGTCTTGTARTAATATTTGTTTARTAGTGTGCCACCTTCTATTTCTGAGTTATTACTTRGTCCCGAR
CAGACCTTTTATAGTTTCAATTTTACGACAGTCTTGTARTARTATTIGITTARTAGTGTGECACCTTCTATTTCTGGETTATTACTTGGTCCCOAR, sasasssssssscscoscscacasasasasasas
1431 1440 14590 1469 1470 1480 1430 1500 1510 1520

| 1
ATTTGRTTTICTTGCCARATCARATCAARCATTACGGTGTGTTGTACATTGTACCAGRACTTTTGTTTTCARGTGCTCARCTTGAGAACT

D R R T L T R T L T T PPN

Figure S3. Sequence alignment of A. arenosa MIR172b locus with the
corresponding A. thaliana MIR172b. Multiple sequence alignment performed using
MultAlin (http://prodes.toulouse.inra.fr/multalin/).
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1 10 20 30 40 50 60 " 80 90 100 110 120 130

| 1
ATCGATCCACARAACTTARTGCTTGTGGGCTACGCARCGCATCTCTCTGCTCTCTTCGTTITITARCACTCTTGCTTGCTCCATTAATTTRCTCTATCTTCARTTCCTTTC==TCTTTTTATCCCTCAGA
ATTGATCCACARAACTTARTGCT TGTGRGCTACGCARCGCATCTCTCTRETCTCYTTIGTT T T==ARCACTCTTGCTTGCTCCATTAATTTACTCT==CTTCARTTCCTTTCCHTTTTTTTATCCCTCAGA
ATTGATCCACAARACT TARTGCT TGTGGGCTACGCARCGCATCTCTCTGCTCTCYTIGNT I T—RRCACTCTIGCTTGCTCCATTARTTTRCTCT—CTTCARTTCCTTTCCTITTTTITATCCCTCAGA
ATLGATCCACARAACTTARTGCTTGTGGGCTACGCARCGCATCTCTCTGCTCTCTTLGLTTT, ,ARCACTCTTGCTTGCTCCATTAATTTACTCT, ,CTTCARTTCLTTTCe, TETTTTTATCCCTCAGA

}31 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

|
TITGCCTTTTTAATTARTTATGGCCACAGTGAGTGTTARTGAGCTTTGGTATATTTGGTATCTTCGATTACGATGTGCARCTGTTTCCCTAATCTCTCTCCCTCTCTCTCTCTCTCTCTARTATTCAAGA
TITGCCTTTTICA=-TTARTTATGGCCACAGTGAGGGTTARTGAGCTTTGGTATATTTGGTGTCTTCGAT TACGATGTGTARCTGTTTCCCTAATCTCTCTCCCTCTCTCTATAGCA==—==—==TGTCAAGA
TITGCCTTTTCARTTARTTATGGCCACAGTGAGRGTTARTGAGCTTIGGTATATTTGGTGTCTTCGAT TRACGATATATARCTRTTTCCCTAATCTCTCTCCCTCTCTCTATAGCA=======TGTCAAGA
TITGCCTITIcAaTTARTTATGGCCACAGTGAGEGTTARTGAGCTTIGGTATATITGETICTTCGATTACGATGTGEARCTGTTTCCCTARTCTCTCTCCCTCTCTCTalagCa .,y oo o o L2 TCAAGA

261 270 280 230 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
| + * + + + + + + + + * + |
AAATCTCARCCGTTGATCTCTTTCTCITICTICTATITHRACACT TTACCCTITCCTACTTTCT TCACC-—CTARATC-——TCTICCTCTCCTTCAGRTCTCTTTAGTCTTTA-—-CTATTAGGGT
ARATCTCARCCGTTGATCTCTTTCTCTITICTTCTATTTAARCACTTTACCCTITCCTACTITCTTCACCACCCTARATCATATCTCTTCCTCTTCTTCAGATCTCTTTACTCAGTARARTCTTCTAGGGT
ARATCTCARCCGTTGATCTCTTTCTCTTICTTCTATTTRARCACTTTACCCTITCCTACTITCTTCACCACCCTARAT Commmm=TCTTCCTCTTCTTCAGATCTCTTTACTCAGTARARTCTTCTAGGGT
ARATCTCARCCGTTGATCTCTTTCTCYTTICTTCTATTTARACACTTTACCCTITCCTACTTTCTTCACCaccCTARATE. ... TCTICCTCTECTTCAGATCTCTT TAcTCagTRaaat CTECTAGRGT

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520

| 1
TAGCATGTTGATGACTTCAGATTCTGAAGTTAGTGGCAGTCATTGTTTGCTATTGCARCATCTTCAAGAT TCAGARATCAGATTCTCTTATGGATTTTCTTTTGAGCCTTTATTTTTTGARTTTGAGAATC
TAGCTCGATGATGAGTTCAGATTTTGARGT TAGTGGCAGTCATTGTITGCTATTGCARCATCT TCARGAT TCAGARATCAGRTICTTITATGGGTTTICTTTTGAGCCTATATTATTTGGT TTGAGAATC
TAGCTCGATGATGAGTTCAGATTTTGAAGTTAGTGGCAGTCATTGTTTGCTATTGCARCATCTTCARGAT TCAGARATCAGATTCTTTTATGGETTTTCTTTTGAGCCTATATTATTTGGT TTGAGRATC
TAGCLcGaTGATGAETTCAGATTLTGRAGTTAGTGGCAGTCATTGTITGCTATTGCARCATCTTCAARGAT TCAGARATCRAGATTCTLTTATGGETTTTCTTTTGAGCCTaTATTaTTTGGTTTGAGAATC

521 530 540 550 560 570 500 590 600 610 620 630 640 650
| 1
TTGATGATGCTGCAGCGGCARTTARATGGCTTACTTATCTAGGGTCTTITITTCCATTTTCATCATGTGGTTARTCAGARATCCAGATCCTCATATGTAGAATCCTCCGATATGATAACTTGAGGTGARA
TIGATGATGCTGCAGCGECARTTGAATGRGCTTATTTATCTAGGTTTITATI T =======TCA-=GTGGTT TTARTCAGARATCCAGATCCTCGTATGTTGRATTCCTCROATATGAACGC TTATGGTTAAA

TIGATGATGCTGCAGCGGCART TGARTGGCTTATTTATCTAGGGITITITITG-——TTCAR-GTGGTTTTARTCAGARATCCAGATCCTCGTATGTTGATTCCTCGGATATGARCGC T TATGGTTARA
TTGATGATGCTGCAGCGGCARTT¢AATGGCTTALTTATCTAGGETLTTETT T, s 0y o tTCA, . gTEELL TTARTCAGARATCCAGATCCTCETATGTLGALTCCTCEGATATGRACECTTaLGGTLARA

l|i51 660 670 660 630 700 710 720 730 740 750 760 770 78?

=CTTATTTCACAGGTATGCATATGATTATATATATATARGCACACATATATATATARTAGATTTGTGTGTGTATARACATATTTGT-GGACARARCGATGATGARTGAT TTGAARARCGARTATGTATAT
TCTTATTGCACAGGTATTCATATGATGAT=-=TATCTARGCATACATATATTATCARTAGR==-=-GTGTGTGTATGAACARATTTTT TGGAGARARTGATGATGARTGATATAT TRARCGARTATGTATAT
TCTTATTGCACAGGTATTCATATGATGAT=-~TATCTARGCATACATATATTATCARTAGA=-~GTGTARTGTATGAACARATTTTT TRGAGARARTGATGATGARTGATATAT TRAARCGARTATGTATAT
LCTTATTeCACAGGTATLCATATGATAT, . L TATCTARGCALACATATATEL oL cARTAGA, . . GTGTGTGTAT£ARCACATTTL TLGGAgARARLGATGATGAATGAT AT ot LARRCGARTATGTATAT

781 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 300 910

| |
ACTACTCTCARTT——GATTARGTGAACCCTTGCTTATAGATCITITITITITIARARAAACT TTTTGCTGCACGATGGATAGATCCTGRARAT TTCCARARAGGT TTTAGGGTTTTCTTTCTAACGAC
ATACAGGTARRTATCTAGATGARGTGAGCCCTTATTTATAGATCTTITITIGITITAA==-=-CTTTTTGCTGCACGATGTATAGATCCTGAARAT TTCCARARAGGT TTTAGGGTTTTCTTTCTAACGAC
ATACAGGTRRRTATCTAGATGARGTGAGCCCTTACTTATAGATCTTITITIGTTITAA====CTTTTTGCTGCACGATGTATAGATCCTGAARAT TTCCARARAGGT TTTAGGGTTTTCTTTCTAACGAC
AtacageTalATatctabfTeARGTGAECCCTTacTTATAGATCTTITITTeTTTLAA. . . .CTTTTTRCTGCACGATGLATAGATCCTRAARAT TTCCARARAGRT TTTAGGGTTTTCTTTCTAACGAC

911 920 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040
| 1
ARAGTATATARGACCTGTTTCTGTAGACTCARGGT-GATTCATARA-TGCATAAATTTGATTTATATAATARTGAC TGARAGRGTT TRGAGGAAT TGEACATATGTATGARGGAG-CATGTATAT=--GTC
AAAGTATATARGACCTGTCTCTARAGHCTCAARGCCGAT TCATARRCTGCATAAAT ITGATT-ATATAATARTGARTTARRGGGT T TGGAGGAAGT TGACATATGTATGAGGGAGGCATGTATATATGIC
ARAGTATATAAGACCTGTCTCTRARGACTCARAGCCGATTCATARACTGCATARAT TTGATT-ATATARTARTGARTTARAGGGTT TGGAGGAAGTTGACATATGTATGAGGGAGGCATGTATATATGTC
ARAGTATATARGACCTGTcTCTaaRGACTCAAaGecGATTCATARACTGCATARRTTTGATT ,ATATAATARTGAaTLARAGGGTTTEGAGGARE TLGACATATGTATGAGGAGECATGTATATALGTC

104846
| ====1
TGTTGT
TGTTGT
TGTTGY
TGTTGT

Figure S4. Sequence alignment of A. arenosa MIR172d locus with the
corresponding A. thaliana MIR172d. Multiple sequence alignment performed using
MultAlin (http://prodes.toulouse.inra.fr/multalin/).
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| 1
TGTCATATTGAGAACTCTTTAGCCTTTGGCTTCTGTTCCTGACACTIGTATAGTGARGTGGGCTTGTGTTATATAGATGGGATCTCTCTCTTTATTTARARGT CAAT TAGAGA--TCTTGATGCTACTTC
TAGCCTTTGGCTTCTGTTCCTGACACTIGTATAGTGARGTGGGCTTGTGTTATATTGATGCGATCTCTCTCTTTATTTARARGTCTATTAGAGAGATCTTGATGCTACTTC
TAGCCTTTGGCTTCTGTICCTGACACTTGTATAGTGARGTGGGE T TGTGTTATATTGATGCGATCTCTCTCTTTATTTARARGTCTTTTAGAGAGATCTTGATGCTACTTC
vevesvrvrwreseswsrs ITRGECTTTGGCTTCTGTTCCTGACACTTGTATAGTGARGTGGGCTTGTGTTATATLGATGeGATCTCTCTCTTTATTTARARGTCL AT TAGAGAgaTCTTGATGCTACTTC

131 140 150 160 170 180 190 200 210 229 230 240 250 260
| |
TGTCCCTTTCCARGTGATTTTACGTCGACCAACTRGCTTTTTTICATATGAGTGTATATATICATGTACCTATCTCTCTCAATTGCT TCTCACCARARTCATCTTGCTGRTTCATTTIGCTGICTGRATCLT
TGTCCCTTTCCARGTGATTTTACATCGACCAACTAGCTTTCTITATGTGAGTGTATATATICATGTACCTATCTCTCTCAATTACTTCTCACCARRATCATCTTGCTGATTCATTTACTGTTTGRATCET
TRTCCCTITCCARGTGATT TTACATCGACCAACTAGCTTTCTITATGTGAGTGTATATATICATATACCTATCTCTCTCAATTACTTCTCACCARAATCATCTTGCTGATTCATTTACTATTTGAATCET
TGTCCCTYTCCARGTEATTTTACATCGACCARCTAGCTT TeTILATe TGAGTGTATATATICATGTACCTATCTCTCTCARTTaCT TCTCACCARARTCATCTTGETGATTCATT TaCTGTETGAATCCT

261 270 280 2890 300 310 320 330 390 350 360 370 380 350
| 1
CTTGCTTTCCTCTTTGCTTTTTCATTTIGTTGATTTARACCATGGGAGT TCCCAACT TTAGRCCTCGARACCGATARGGATCTTTCTCTGCGGTTGAARTAGCTAGGT TCTCGATGARTAGE === ===
CTTGATTICCTCTTTACTTTTTCATTTGTTGATTARRACCATGGGAGT TCCCAACT TTAGAGCTCGARACCGGTARGGATCTTTCTCCGCGATTGARATAGCTGGAT TCTCGATGARCAGGGAARAGGTC
CYTGATTTCCTCTTTACTTTTTCATTTRTTGATTARAACCATGRGAGT TCCCAACT TTAGAGCTCGARACCGRTARGGATCTTTCTCCGCGAT TGARATAGCTROGT TCTCGATGARCAGGGARRAGGTC
CTTGaTTICCTCTTTaCTTTITCATTIGT TGATTaRARCCATGGGAGTTCCCARCT TTAGRCTCGARACCG TARGGATCTTTCTCeGCGET TGARATAGET ¢GGTTCTCGATGARCAGGzoanagetC

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520
| 1
TRAGCCTTIGGTGG-ATGTTATCA-GCCAGTA-GTC~-GCAGATGCAGCACCAT TAAGATICACARGAGRTGTGGT TCCCTTTGCTTTCGCCTCTCGATCCGCAGARARGLGT TCCTTATCGRGTGGGRATC
TAGCCTTTGGTGG-ATGTTACCA=GCCAGTA=GTC=-GCAGATGCAGCACCAT TARGATTCACARGAGATGTGATTCCCTTTGTTTTCGCCTCTCGATCCGAAGARARGLGT TCCTT-TCGAGTAGGAATC
TAGCCTTIGGTGGEATGT TACCACGCCAGTATGTCCGEAGATGCAGCACCAT TARGATTCACARGAGATGTGRT TCCCTTTGTTTTCGCCTCTCGATCCGARGARARGGGT TCCTT=TCGAGTRGRAATC
TAGCCTTIGGTGG JATGTTACCA LGCCAGTA,GTC ,GCAGATGCAGCACCAT TARGATTCACARGAGATGTGGT TCCLTTTGL TTTCGLCTCTCGATCCGaAGARARGLGT TCCTT, TCGAGTGGGHATC

521 530 540 550 560 570 580 530 600 610 620 630 640 650
| 1
TTGATGATGCTGCATCAGCARATACATGGCTACTCTTGTCACTTCTITITIGTCATTCTCTAGTGAAGAGAGTAATGATGTCTTGGAGATC TTAC Am==——===CAARARCACAAGGTARAGTCTCTTTTC
TIGATGATGCTGCATCAGCARATACATGGCTACTCTIATCACTTITITITI=TCATICTCTAGTGAAGARAG TAGAGATGTCT TGGAGATCT TACARAGGACT CARRARCAGRAGGTARAGTCTCTITIC
TTGATGATGCTGCATCAGCARATACATGGCTACTCTYATCACTTITITITI-TCATTCTCTAGTGAAGARAGTAGAGATGTCTTGGAGATCTTACARAGGACT CAARARCAGAAGGETARAGTCTCTTTIC
TTGHTGATGCTGCATCAGCARATACATGGCTACTCTTATCACTTETITITIL TCATTCTCTAGTGAAGAaAGTAgaGRTGTCTTGEAGRTCTTACAaaggact CHARARCA¢AAGGTARAGTCTCTTTIC

651 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770 780
| 1

TIGYTITCTGICTCTIGGCARTATCTIGATCATGCACATGCTGTGARRTATCTGI-ARGTITATGGTGTTTCTATTTTGCTITIGI TAT TGGCARARACAT TCACATGTGGARGGATCCCACATATGCTT
TIGTTT=CTRTCTCATGACARTTTCTTGATCATGCACATGTTGTGARATATCTTTGRAAGTTCATGGTGTTTCTATTTTAGCATTTGT TAT TGGCARRACCAT TCACATATATARGGATCCCACATATGCTT
TIGITI-CTGTCTCATGGCARTTTCTIGATCATGCACATGT TGTGAARTATCTTIGARGTTCATGGTGTTTCTATTTTGCATTIGT TATTGGCARARCCAT TCACATGTGTANGGATCC-NCATATGETT
TIGTTT,CTGTCTCATGGCARTE TCTTGATCATGCACATGE TGTGARATATCTL T¢ARGTTCATEGTGTTTCTATTTTGCATTIGT TATTGGCARARCCATTCACATGTGLAAGGATCCcaCATHTGLTT

781 790 800 810 820 830 840 850 860 370 880 890 300 910
| 1
TARARCCCCARACARGAT TGTARCAACTGTATTTARARTAAATAGACTATGATAARGT TTCTARGATGAATGTGAART====<AGTGAGAAC TCAGARGTGAGAAGTCTCTTGTGGCTATGGT T TGTGRGA
TARRRACCCARACARGATTGTARCARCTGTATTTARARTARRTTGATTATGACAAGT TTCTAAGATGAATGTGAATAGAGTGAGTGAGAAC TCAGARGTGAGAAGTCTCTTGTGGTTACGLGGT TGTGAGA
THARARCCCAR-CARGATTGTARCAACTGTATTTHARATARATTGATTATGACARGT TTCTAAGATGAATGTGAATAGAGTGAGTGAGAAC TCAGARGTGAGAAGTCTCTTGTGGTCACGLGT TGTGAGA
TARRRACCCARACARGATTGTARCAACTGTATTTARRATARATLGAL TATGACARGTTTCTARGATGAATGTGAAL agagtgAGTGAGAACTCAGARGTGAGRAGTCTCTTGTGGLL AcGLgTTGTGAGA

91 320 930 940 950 960 970 980 990 1000 1010 1020 1030 1040

| + *+ * + + + + + + + * + |
ACTCACATGGTCACATGTGAGARTGGTCCATARGTGT TTGT TGGTCA-ATTCCTTGCCTTIGGTCCCA-AGGTTTATTGTGTATTTATATAGT TTCATTGACC-GAGGARGARARA-CTARACATTTCTT
ACTCACATGGTCACATGTGARARTGGTCCATARATGT TTGTTGGTCA-ATTCTTTGCCTTIGGTCCCA-AGGTTTATTGCGTATTTATATAGTTTCTTTGACCCGATARAGGATAATARARACATTITIT
ACTCACATGGTCACATGTGARMATGGTCCATARATGT TTGTTGGTCAGATTCTTTGCCTTTIGGTCCCAGAGGTTTATTGCGTATTTATATAGTTTCTCTGACCCGATARAGGATAATARARACATTTTT~
ACTCACATGRTCACATGTGAaaRTGATCCATARATGTTTGTTGGTCA, ATTCLTTGCCTTIGRTCCCA  AGGTTTATTGeGTATTTATATAGTTTCLLTGACCcGAL aRAGZALARL aaARACATTTLTL

1041 1050 1060 1070 1080 1030 1100 1110 1120 1130 1140 1150 1160 1170
| |
CCACATGGATCA

CCACATGGATCATATGAGT TNCTCGCGACACATTTTCCCTTGT TRGARARTATCTTTGT TAGGGGAGAARTTARTGTATAATTGCHARTARTAARTATTATTGARAGTTTGTTTGAGARARATATATTHA
CCACATGGATCATATGAAT T=CTCGCGACACATTTTCC-TTGTTAGARARTATCTTTGTTAGGGGAGAARTTARTGTATAATTGCAARTARTAARTATTATTGARAGTTTGTTTGAGARARATATATTAA
CCACATGGATCAL at ga,LL,clegegacacatiilee,Ligllagaaaatatebligll aggggagaaatl aatglataatlgeaaat aalaaatatl alLgaaagtiigtilgagaaaaat abattaa

:}171 1180 1190 1200 1210 1220 1230 1240 1250 1260 1270 1260 1290 13(I(|)

ATTTTTCARRGTTTATATAARTTGGTGGGTCTCTTGTGCARTGGRATATTATGARAGTARRTTCARATTTTACTTGCTATTTGTTTTACATTTGAATTGTTAGTGACTTTTCTTTGGCAARTCGTACACT
ATTTTTCARRGTTTATATAARTTGGTGGGTCTCTTGTGCARTGGRATATTATGARAGTARRTTCARATTTTACTTGCTATTTGTTTTACATTTGAATTGTTAGTGACTTTTCTTTGGCAARTCGTACACT
atLLLLcaaaghttatataaatlggtggptcobtgtgeaal ggaat atlat gaaagt aaal Leaaat Lt Lact Lgel abttgtitlacat L gaat Lyt agtgactiitcl bl ggeaaat.cgtacact.

1301 1310 1320 1330 1340 1350 1360 1370 1380 1385
| |

ARTGGTCCCARCTCCTGATARTATATTTTARTCCGCATTTGTAAGCTTTTTARCARGTARRCARCGATGGCAGRGRARATCACTA
ARTGGTCCCARCTCCTGATARTATATTTTARTCCGCATTTGTAAGCTTTTTARCAAGTARACAACGATGGCAGAGAAR
aastggtcccaactecbgab astabtatbbbant.ccgeatbigbaageblibhaacaagt anacaacgal ggcagagaaa, .. .. ..

Figure S5. Sequence alignment of A. arenosa MIR172e locus with the
corresponding A. thaliana MIR172e. Multiple sequence alignment performed using
MultAlin (http://prodes.toulouse.inra.fr/multalin/).




