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BES1.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAG-ATTGGGGAAACAA
BES2.ESAG63_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGTGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGTGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES3.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAARAATCGGTGAAACAA
BES4.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGTGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES5.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGTTAATGGAGGGTTGTGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES7.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGTTTCGCGTGAATGATTATGATAATGGAGGGTTGGGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES10.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAAAATCGGTGAAACAA
BES11.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAATGATTATGATAATGGAGGGTTGGGAAAAAATCGGGGAAACAA
BES12.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAAAGATTGTGGTAATGGAGGGTCGGGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES13.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES14.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGTTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES15.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAG-ATTGGGGGAACAA
BES17.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAAAATCGGTGAAACAA
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BES1.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTGTGTAT
BES2.ESAG63_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTGTGTAT
BES3.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACGTAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTGTGTAT
BES4.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTGTGTAT
BES5.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTGTGTAT
BES7.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGTGGGAACAAATGGGCAGAAGTAACGTAAGTTTCTAGCGGGAGTGGTG--T--GTGTGCAT
BES10.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACGTAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTGTGTAT
BES11.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGCGGTAGTGGTG--T--GTGTGTAT
BES12.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGTGGGAACAAATGGGAAATGGTAACGTAAGTTTCTAGCGGGAGTGGTATGT--GTGTGTAT
BES13.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTGAGTTTCCAGCGGGAGTGGTGTGT--GTGTGCAT
BES14.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTGTGTAT
BES15.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACGTAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTGTGT--GTGTGCAT
BES17.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTTTATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACGTAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTGTGTAT
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BES1.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTGAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES2.ESAG63_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTGAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES3.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTATGAAAACGAGTGAAACAAAACGAGTTATAA
BES4.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTGAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES5.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTGAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAATAAAACGAGATGTAA
BES7.ESAG6-3_UTR GGGACGGGTTAAGGAAAGATGTATGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTTTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES10.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTATGAAAACGAGTGAAACAAAACGAGTTATAA
BES11.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATATACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES12.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGATATGTAA
BES13.ESAG6-3_UTR GGGGCTGACTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGAATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAACGATATGTAA
BES14.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGAATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTTTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES15.ESAG6-3_UTR GGGACGGGTTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTACGAAAACGTTTGAAACAAAACGAGATGTAA
BES17.ESAG6-3_UTR GGGGCTGGCTAAGGAAAGATGTAAGTTCGGCATGTGGTATGTACAAGCTATGAAAACGAGTGAAACAAAACGAGTTATAA
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BES1.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES2.ESAG63_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES3.ESAG6-3_UTR GGGGGAAATGTAACAACCAACTTTGCTAAATTTTCAG--GATACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES4.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES5.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES7.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACTAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES10.ESAG6-3_UTR GGGGGAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TTAG--GATACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES11.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACACAGTAAATGTTA
BES12.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES13.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAA--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES14.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TTAG--GAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES15.ESAG6-3_UTR GGGGAAAATGTAACAACTATCTATGTTAAATT-TCAGAAGAGACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
BES17.ESAG6-3_UTR GGGGGAAATGTAACAACCAACTTTGCTAAATTTTCAG--GATACTATTTTTCAAATTTAGTTACAACAAAGTAAATGTCA
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v v v
BES1.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAA-—-——-—————
BES2.ESAG63_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAG---AC
BES3.ESAG6-3_UTR AATAAAGCCAACTATAAAAGAAAACTAG----A
BES4.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAG----A
BESS5.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAG----A
BES7.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAGACTAA
BES10.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAAGAAAACTAGA---C
BES11.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACCAGAC-TA
BES12.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAGA--CT
BES13.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAGA--CT
BES14.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAG----A
BES15.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAGGAAAACTAG----A
BES17.ESAG6-3_UTR AATAATGCCAACTATAAAAGAAAACTAG----A

Figure A. Sequence alignment of the telomeric BES ESAG6 3’UTRs. The observed polyadenylation
sites are indicated with triangles above the sequence, and sequence identity indicated by stars
below the sequence. Sequences immediately downstream of the stop codon were aligned with T-
Coffee [1].



BESL.

ESAG6-3_UTR

GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAA-GATTGGGGARACAA

BES2.ESAG63_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGTGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGTGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES3.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGARACTGCGCTGCTTCGCGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAAAATCGGTGAAACAA
BES4.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGCGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGTGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES5.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACAGAAGCTGCGCTGCTTAGCGTGARAGATTATGTTAATGGAGGGTTGTGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES7.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGTTTCGCGTGAATGATTATGATAATGGAGGGT TGGGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES10.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGARACTGCGCTGCTTCGCGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAAAAATCGGTGAAACAA
BES11.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGAATGATTATGATAATGGAGGGT TGGGAARAAATCGGGGAAACAA
BES12.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTCGCGTGARAGATTGTGGTAATGGAGGGTCGGGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES13.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES14.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGTTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES15.ESAG6-3_UTR GGGAAGGATGCGACCGAAACTGCGCTGCTTAGCGTGARAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAAA-GATTGGGGGAACAA
BES17.ESAG6-3_UTR AGGAAGGATGCGACCGAARACTGCGCTGCTTCGCGTGAAAGATTATGGTAATGGAGGGTTGGGAARARATCGGTGARACAA
Tb927.9.15680-3_UTR TGT--GAATGTAAAAGAAGTA--ACTGGCTCGTATAT-ACATTGATCTCTTG---TATTGGGTAGAGCTCG-CCATTTTG
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BES1.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACG--TAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTG
BES2.ESAG63_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACG--TAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTG
BES3.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACG--TAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTG
BES4.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCARAAGTAACG--TAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTG
BES5.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCARAAGTAACG--TAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTG
BES7.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGTGGGAACAAATGGGCAGAAGTAACG--TAAGTTTCTAGCGGGAGTGGTG--T--GTG
BES10.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACG--TAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTG
BES11.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCARAAGTAACG--TAAGTTTCCAGCGGTAGTGGTG--T--GTG
BES12.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGTGGGAACAAATGGGAAATGGTAACG--TAAGTTTCTAGCGGGAGTGGTATGT--GTG
BES13.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCARAAGTAACG--TGAGTTTCCAGCGGGAGTGGTGTGT--GTG
BES14.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCAAAAGTAACG--TAAGTTTCCAGTGGGAGTGGTATGTGTGTG
BES15.ESAG6-3_UTR AAACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGCARAAGTAACG--TAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTGTGT--GTG
BES17.ESAG6-3_UTR ATACCTATTTCTTT---TATTTGGGGGAACAAATGGGAAATGGTAACG--TAAGTTTCCAGCGGGAGTGGTATGT--GTG
Tb927.9.15680-3_UTR CAGCCTATGCGTGCCACAACATCTGTCACCGTGTGTA-ACAAGTGAAGTTCCAGTTTACCTTGGTCATTGCATTT--AAC
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BES1.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTGAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAAAACGTGTGAAACAAAAC
BES2.ESAG63_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTGAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTGTGAAACAAAAC
BES3.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTATGAAAACGAGTGAAACAAAAC
BES4.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTGAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTGTGARACAAAAC
BES5.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTGAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTGTGAAATAAAAC
BES7.ESAG6-3_UTR TGC-ATGGGACGGGTTAAGGAA-AGATGTATGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTTTGAAACAAAAC
BES10.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTATGAAAACGAGTGARACAAAAC
BES11.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TAT-ACAAGCTACGAARACGTGTGARACAAAAC
BES12.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTGTGAAACAAAAC
BES13.ESAG6-3_UTR TGC-ATGGGGCTGACTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGAATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTGTGAAACAAAAC
BES14.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGAATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTTTGAAACAAAAC
BES15.ESAG6-3_UTR TGC-ATGGGACGGGTTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTACGAARACGTTTGAAACAAAAC
BES17.ESAG6-3_UTR TGT-ATGGGGCTGGCTAAGGAA-AGATGTAAGTTCGGCATGTGGTA-TGT-ACAAGCTATGAAAACGAGTGAAACAAAAC
Tb927.9.15680-3 UTR TTTCCTAAACCT--CCATCCACATCGTGC-ACTCCGCCAAACTGTAGCGCGGGAAGTTGTTGAAAAATGTGAATCTCATT
* * * * * * x * kK * * kK * kK K * Kk k * ok ok ok *
BES1.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES2.ESAG63_UTR GA---—- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES3.ESAG6-3_UTR GA----- GTTATAAGGGGGAAATGTAACAACCAACTTTGCTAAATTTTCAG--GATACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES4.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES5.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES7.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACTAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES10.ESAG6-3_UTR GA----- GTTATAAGGGGGAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TTAG--GATACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES11.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES12.ESAG6-3_UTR GA----- TATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES13.ESAG6-3_UTR GA----- TATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TCAA--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES14.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACCAACTATGTTAAATT-TTAG--GAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES15.ESAG6-3_UTR GA----- GATGTAAGGGGAAAATGTAACAACTATCTATGTTAAATT-TCAGAAGAGACTATTTTTCAAATT----TAGTT
BES17.ESAG6-3_UTR GA----- GTTATAAGGGGGAAATGTAACAACCAACTTTGCTAAATTTTCAG--GATACTATTTTTCAAATT----TAGTT
Tb927.9.15680-3 UTR GCATCCTTTTGCAATCCGACTTTCTT-GGTCCACGCAAG-CATGGG-TCAG--AAAGCATTTTAGCCAACCTCGGAAGTC
* * * k * * K * K * * *  Kx * * * ok k * Kk * Kk k
BES1.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAA-———————= A
BES2.ESAG63_UTR ACAACARAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAG---AC
BES3.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAAAGCCAACTAT--AAAAGAAAACTAG--—-A
BES4.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAG--—-A
BESS5.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAG--—-A
BES7.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAGACTAA
BES10.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AARAGARAACTAGA---C
BES11.ESAG6-3 UTR ACAACACAGTAAATGTTAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACCAGAC-TA
BES12.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAGA--CT
BES13.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAGA--CT
BES14.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAG-——-A
BES15.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAGGAAAACTAG-——-A
BES17.ESAG6-3_UTR ACAACAAAGTAAATGTCAAATAATGCCAACTAT--AAAAGAAAACTAG--—-A
Tb927.9.15680-3 UTR ACAACCAAGGAACTCATAAAAAGAGCTCCTTCCTCCCTGGTA--C--A----G
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Figure B. Sequence alignment of the BES and putative non-telomeric ESAG6 3’UTRs. The sequence
identity is indicated by stars below the sequence. Sequences immediately downstream of the stop
codon were aligned with T-Coffee [1]
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Figure C. Extensive secondary structure is predicted in the ESAG6-3’UTR. Simultaneous folding and alignment of the 13 ESAG6 3'UTRs was performed using
LocARNA [2], with the predicted minimum free energy structure of the consensus sequence visualised using R-chie [3]. Arcs indicate the predicted base-
pairing, coloured by the degree of sequence conservation. The coloured blocks at the base represent the alighment of the 13 ESAG6 3’UTRs coloured by the

structural covariance.
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