
Promoter region of SCR-A
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---------- -------GTT ATTAATCTCC AAATT---TG AGTCAATCTG GGTAATTTTC AGTTATTAAA AAGGCAAATT CAAAGATTTT TTTTCTTTGG
GTAAATCTAT AATATATGGG GTCAAATTGT AAATTATATA ACTAAAAGAT ATTAATATAT AAAATAGAAA TAGAATAATT CTAAAAATAT TCTTTTTTAA

110 120 130 140 150 160 170 180 190 200

AAACTCAGAT ATGGGATATA TTTT------ CACATTTTGG CACTATCAAA ACAGGTAACG GGTAGAAACG AGGCAAGTAA CCGAATTATT TTTGGTACTT
AGTAGAAAAT A-GAGATATA TATTGGAGAG TAAGATATAG AGCTAT--AC ATTGGAGATG GTCTAAAACT CTCCGACTTA TCAAA--AGT GAAGCTATCT

210 220 230 240 250 260 270 280 290 300

GATCC-ATGC CTTGTACTTG CGGGTATTCA AAATTTGTTA CTTGTTACTC GGCTTGTCTA TTACGGATAC TAGGGTTGGG CACAAGTA-- CTCGTTACTC
GATTCGATGG TCCCCACAAA AGCTAGAACA AAACTTATGG CATATGCTTA TGCTATACCT TTTCAATCCT TTGATCTCTG TACGAAGGAC CTCTCTGCTC

310 320 330 340 350 360 370 380 390 400

GTCCTGTATC CGT-TACTTG TCTCGTACTC GCCTTGAAAA ATAAAGTATT TGTTGTTGTC AAGGCAAGTA TCAAGAAGTA TAATTTAGAT ACTTGCAAGT
CCTCCCAGGC AATATGGACA AGAAGCAAGA GACCTACCAC ATACACTCAC T-CACTTATT CGATTTTTTT TTCTGAAATG -AACATATGT ACTTGTCA--

410 420 430 440 450 460 470 480 490 500

ACAAGCCAAG CAACAAGTAG TGGAAAAAAA ATTAAAACTC GGCTTGTTTG ACCCGTTACT CGTTATTATT TTACCATTTT ATATACATAT ATTTCATATT
ACTAGTGTTG AAATTAATTT ATCCAAAGTA ATTGAA---- --TTTAGCTG AATTTTGGGT TTATTTTAAA TAAATTATTT ATATACATTT TTGTAACACT

510 520 530 540 550 560 570 580 590 600

ATATTAGTTT TAATAACATA TTTATAAGTT ACATCAAAAG TAAAGTAA-- -AATTTAAAT AT-GTAAAAA ATTTGAAAGT GTTACTTGCA AATTACTTAC
TTTATAAAAT AAATCCTCAA ATTGTAACTT GTTTATAAAA GAATGTCATT GGCATTAATT ATTATCAATT ATTTAATATT CCTAATTACT AAC-ATTTCC

610 620 630 640 650 660 670 680 690 700

AAGTAATTCG TAAATACTTG CAAGTAACTC GCAAGTAACA AGTAATAAGG CAAGGCAAGT AACTCGCAAG TCGCTCATTT TTTAGCAAGT ACTCGAAATT
--TTATCTAA TGTATATCTC CA--TCAATT CTAATTACGA AAAAATGGAG AAATTTTAGG ACATTATTAA TA--TTATAC TTTATTAAAA GATAAATATT

710 720 730 740 750 760 770 780 790 800

AAAAGTACT- CGTTTACAAC AAGCCAACCA CAAAAACTAA TTTTTATTAC TCATACAAGG CAAGCCAAGT AATACGTATT CCTAAAAGAG CAAGTACTCG
GTAATGATTT CAAGTGTAAT AAAT--ATTT TGAATATTTA ACGGAAACA- TTATTTAGAA TATTTAGAAT A-TGTGAAAT CTATAAAAAT TAAATAACTA

810 820 830 840 850 860 870 880 890 900

TCTTGTGGAT ATTTATTTTT TTAAGACGAG T-ACGGGGCA AGTAACAG-- GTAC----GG GACAAGTAAC CAGTACTTGT GTCCAGTTCT ACCCTATACC
TTTGAAAGAA AACTTTTAAA ATGATTTGAA TTATAAATCT TTTAATAAAA GTATTATTAA AACAAAAAAT AAAAAATAAT GTTTAATTTT ACTGAACGAG

910 920 930 940 950 960 970 980 990 1,000

TCTCG--GAC ATACCAAAAA AAAAAAAGTG AAGC-TATCT GATTTGATGG GTCCCCACCA AAGCTAGAAC AAAACTTATG GCATATGCTG CCTCCTAATT
ATCAAATGGT ATGTCAGGTG TAAAATATTA TAATATATGA AATTTATAAC AATTAAAGAA AAATTTGAAA GAAAACTTT- ---TAAATTG ATTTGAATTA

1,010 1,020 1,030 1,040 1,050 1,060 1,070 1,080 1,090 1,100

TATCTTTTCA ACCCTTTGAT CTCTGTA-CG AAGGACCTCT CTCTGCCCCC TCCCAGAGTC CCA-GGCAAT AGGGATTAGG GACAATAAGC AAGAGACCTA
TAAATTTAAA ATATTATTAA AAAAATAACA AAATAATGTT TAATTTCACT TAACGAGGTT AGATGGCAGA ACGGGTTTGA GTCGATAGTA ATATGAGACG

1,110 1,120 1,130 1,140 1,150 1,160 1,170 1,180 1,190 1,200

AAACATTACT TAGACCATGT TTTTTTGGGA TCGTGCGATT CCAC---GAG CGACTATATT TAAAAACAAC TAGTTATTGT AATTATGACT AATTTAAAGT
ATAAACCAC- -AGGTGAAAT CCATTAGATA T-GTTTAATT TCACTTAACG GGGTTAGATG GTAGGACGGG TTTGGGTCGA TAGTAAAACG AGACAGTATA

1,210 1,220 1,230 1,240 1,250 1,260 1,270 1,280 1,290 1,300

GTGTAACTG- TAAATTCCTA AAACTCCCAA TTAAAATTTA -GATTTTTAG GTTAAAATTT ATCTTCTCCG TAAAGTTTCG TCAATGGATT TTCAACCAGC
CCACGAGTGA TATACATTAG ATATTTTTAA TTTTACTGAA CGGGATTAAT GGTAAGACGG ATTTGGATCG -ATAGTAATA CGAGACGGTA TACCACATGT

1,310 1,320 1,330 1,340 1,350 1,360 1,370 1,380 1,390 1,400

GACTGCCGTA GCTTCAAAA- CAAAGTATGG ATGGTGTCGC TAATAATCTC AGTGATTCCA AAATTTTATT ATTAAAGTCG CAGCGACAAG AATACATGAG
GAAATCCAAG ATATAACAAT CAAAATACAA TTATTTTATC TTAAATAGTA AACAGAAC-- AAACAATATT AACAAAATAA ATATAATTTA AATTTAAATT

1,410 1,420 1,430 1,440 1,450 1,460 1,470 1,480 1,490 1,500

ATATAAAAAA AAAGTAAAAA GAAA----AA TCATAGCAAT TTTTTGGTTT CAGTCGCAGT CTCTACGAC- -TAATTTCCG AACATGGCT- TTGTTCGATT
ATTTAGTTAT AATCTAGATC TAGATTTTAA CTTAATGAAT TGTATGTTAT TGTTCCCATA CTTTTAAACA GTAAAAATCA AACATAGTAA TTGTATACTA

1,510 1,520 1,530 1,540 1,550 1,560 1,570 1,580 1,590 1,600

TTTTTTAATC TGATATGGGT AT-ATTTACT TGTCCGCAGC TAGTGTTGAA AATTTATCGA ATT--TAACT GAATTCAGCT GAATTTTAAT TT--TAGTTA
ATATATATAT ATATATAAGA ATTGTACATT TACAAAATAC AAAACATTAA ATTATATTTT ATTATTAACA AATTAAATTT TTGTTTTAAA AAAATAGTTC

1,610 1,620 1,630 1,640 1,650 1,660 1,670 1,680 1,690 1,700

AACGGT---- -ACTGA--AA AAATTATTGA ATTTGCATGA ATTTAGTTGA TGT----TTT TTATGTTACT ATTTAAACAC AGAATTTTTT TTA-------
TACGGTTTAC CACGGGTTAA AATCTAGTTG ATTTGCATAA ATTTAAGCAA GCTCGTTTTT TTATGTTACC ATTTAGACCC ATAATTATTT TTAAATGCGA

1,710 1,720 1,730 1,740 1,750 1,760 1,770 1,780 1,790 1,800

-------TTA TCATTTGAAT TAA------- --TAATTTAA TATATACCTT ATGGATACAC ATGCATTATT CGTTTTGTAA ACCTGTTACA CGTTATCACT
TCAGGTTTAG TAATATAAAT TTGATTATCA TTTGATTTAC TATATACCTT ATGGATACAC ATGCGTTATT CGTTTTGTAA ATCTGTTGCA CGTTATCACT

1,810 1,820 1,830 1,840 1,850 1,860 1,870 1,880 1,890 1,900

TAGCACATTT TGTGTTGTGT ACACTATATT TACGTGTTTG TATATTCAAT TATTTTGTAA TTCTTTTATA CGTAAACACA TAAACACTAC ACAGCGTTTG
TAGCACATTT TGTATTGTGT ACACTATATT TATGTGTTTG TATATTCAAT TATTTTGTAA TTCTTTTATA CGTAAACA-- ------CTAC ACAACGTTTG

1,910 1,920 1,930 1,940 1,950 1,960 1,970 1,980 1,990 2,000

GGTTATGTGT ACCTCTATAT AAAGACACAA CTTGTAACAT ACAT...... .......... .......... .......... .......... ..........
GGTTATGTAT ACCTCTATAT AAAGACACAA CTTGCAACAT GCAC...... .......... .......... .......... .......... ..........
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AATACAGTAA GCTCTATCTT AAAAAGGTCA ACTTTAATTC TCACAGGAAA TCATGAGATG TGTTGTTTTG TTTATGGTTT CTTGTCTTCT CATAGTTCTC
AATCCACTAA GTTCTATCTT AAAAAGGTCA ACTTTAATTC TCACAAGAAA TCATGAGATG TGTTGTTTTG TTTATGGTTT CTTGTCTTCT CATAGTTCTC

110 120 130 140 150 160 170 180 190 200

CTTATAAACC ATTTTGAAGG TAATTTACTA TTTTCTTTTA ACAACAGCGA TTGTTATTGG TTCTACAAAA TGGTGTTTTT ACAATAACAT GCAATATTCG
CTTATAAACC ATTTTGAAGG TATTTTACTA TTTTCTTTTA ACTACAGTGA TTGTTATTGG TTCAAGAAAT TGGTGTTTCT ACAATAACAT GCAATATTCG

210 220 230 240 250 260 270 280 290 300

TGTTTGAATT CACGTGGTCA GAGAACAATT ACAGTAATAC AAAGTACTAG AATACCATGG TCTGTAATAA ATATATAGTA TTATGATCAA AGTAAGAACA
AGTTTGAATT CATGTGGTCA CAGAACAATT ACAGTA-TAC AAAGTACTAG TATGC-ATGG TCTGTAAAAA -----TAGTA TTATGATCAA AGTAA-----

310 320 330 340 350 360 370 380 390 400

ATGGGATCGT AATTTCACAA TGATAATTGA TGAGACATAG AC-TTATATA TTTCAATTAG TCATTAAAAA AAAAAATTTA TAGCAAATGT TTGATT----
---------- --TTTCTCAA TGATAATTGA TGAGACATAA ACATTATATT TTTCAATTAG TCATTAAAAT AAAAA-TTTC TAGCAAATGT TTGATTTTTT

410 420 430 440 450 460 470 480 490 500

----GTTTGT AAAATAATTT CTGGACATGG TAAAGGGA-A TAATTTTAAT TTCAAAAGTG ATTAATTGAT CGAATTAATA TCATATATAT CCTCACCAAA
ATTTGTTTAT AAGATAATTT CTGGACCTGG TAAAGAGGCA TAATTTTAAT TTCAAAAGTG ATTAATTGAT CGAATTAATA TTACACAACT AAG-------

510 520 530 540 550 560 570 580 590 600

AAAATATATC GTATATATAT TATGTGAAAT ATGGTCCGAC CTTAGTAATC TGGTTGGTGA GTGTTTGATC AAAACCTTAT ACTGTATATG TTGAACGCTT
---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------

610 620 630 640 650 660 670 680 690 700

ATACAGTATT TAGCTCTTTA AATTTCTTAT ATATATAGAA ACATACGGAA TAATTGTATG TAATTTATCT CTTTATTCAA TTTGCTAAAG TTTTGCGGTT
---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------- ----------

710 720 730 740 750 760 770 780 790 800

TATTTGTACA CTTGACTTTC TACATATTAC GCAATTTAAA TTTAGAGATA TCTACTATAT TTCTACTTAA AACGAGAATT ATCATGTTTA ATATTATTAC
---------- ---------- ---------- -------ATA TTTAGAGATA TCTACTATAT ATCTACTTAA GACGAGAATT ATCATGATTA ATATTAATAC

810 820 830 840 850 860 870 880 890 900

CTCTCTTTAA CTATATCATA AGAATATACT CCCGTTTAAT TATATTATTT AATTTAATTA GTAAAAATTA TTTTATTCCC GTTTACATAG TTAATTAAGA
CTATCTTTAG CTATATCATA AGAATAT--- ---------- TATAATATTC ---TAAATTA ATAAAAATTA TTTTATTCCC TTTTACAGAG TTAATTAAGA

910 920 930 940 950 960 970 980 990 1,000

ACAGTATAGG ACCTATAGGT CAACCATTAG TAAATAGTGT ACAAATATAT AAGTTGACCA TCATAAATAA GCGAATACTC ACATGAGAGT AAAAGATTCA
ACAATATACG ---------T CAACCATTAG TAAATACTAA ATAG-TGAAC AA------TA TAATATATAA GTTGACCATC ATA----AAT AG------CT
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1,010 1,020 1,030 1,040 1,050 1,060 1,070 1,080 1,090 1,100

TCCTTTTATC ATGTTCTTAA ATGTGGAAGG TGTGGTTACT CTCTGTATAT GTGTA-AT-C CCTCCTTAAA AGTTATCTTC GAAATAATAT ATCAACGTCC
TCCTTTTATC ATGTTCTTAA ATGTGGAAGG TGTGGTTACT CTCTGTATAT GTGTATATAC CCTCCTTCAA AGTTATCTTC GAAATAATAT ATATGTGT--

1,110 1,120 1,130 1,140 1,150 1,160 1,170 1,180 1,190 1,200

TTTTAGTTTT GATTGGTTAC ACAAAAAACT CTCTAACTAT TACTAATCGC AAAATGCAGT ATTGCGACAA GAAAAAATTT AGTTTAAATT CTAAAAATTT
---------- ---------- --ATAAAACT CTCTAACTAT TACTAATCGC AAAATGCAGT ATTGCGACAA GAAAAAAAAT AGTTTATATT CTAAAAATTT

1,210 1,220 1,230 1,240 1,250 1,260 1,270 1,280 1,290 1,300

ACTGGTTTAT CAAGTATCTA TCTAAGTATT CTAAAGCGTT TATACAATTG AACCATTAAT CGTTAGCTAT ATAAATAACA GAAGTGGAAG CTCAGAAGTG
ACTGCATTAT CAAGTATTTA TCTAAGTATT CTAAAGT--- ---------- ---------- ---------- ---AATAACA GAAGTGGAAG CTCAGAAGTG

1,310 1,320 1,330 1,340 1,350 1,360 1,370 1,380 1,390 1,400

GAAGGAGTGC AATCTTAGGG ACATTTTTCC TGGGAAATGT GAACATGACG CAAACGCAAA ACTACGATGC AAAGAAGACA TTGCTAAGAA TTTCAGACCT
GAACAAGTGC TTTCTTAGGG ACATTTTCCC TGGGAAATGT GAACATGACG CAAACGCAAA ACTACGATGC AAAGAAGACG ATGCAAAGAA -----GACAT

1,410 1,420 1,430 1,440 1,450 1,460 1,470 1,480 1,490 1,500

TCTCGCCCTT TTGAATGCGA TTGTCAAACT TTTGATCAAG GTCGAATTTG CTATTGTAAA AAATGCTTGG TTTAACAACT CCAAAACCAA AATCTATTTA
TAGCG----- TAAAATACAG CTTTAAAATG AATATTTTGT GATAAATTTG TTTTTCTTCA A-----TTAA ATTTGTGCTT TAATTATCAC TGTTCATAGG

1,510 1,520 1,530 1,540 1,550 1,560 1,570 1,580 1,590 1,600

CTTATGAACA GTGATATTTA AAGCATAAAT TGAATAGTAA AAATAATAGT ATTCATTTTA AAGCTGTATT TTACGCTAAT TCATATTTTA ATCTGTTATC
TATATAGATT TTGGTTTT-- ---------- GGAGTTGTTA AACCAA--GC ATTTTTTACA ATAGCAAATT CGACCTTTAT CAAAAGTTTG A-CAATTG-C

1,610 1,620 1,630 1,640 1,650 1,660 1,670 1,680 1,690 1,700

ACTATATTGT TTGTGAATGT GTCAAATACA TGTTATAATA AAACAAACTA AATAATTATT AACTAATACG ATTACACGAT GTTTTTCAC. ..........
ATTCAAAAGG GCGAGAGGGT CTGAAATTCT TA--GCAAT- ---------- ---------- ---------- ---------- ---------. ..........

5’ UTR

3’ UTR

Coding region of SCR-A

Nucleotide sequence comparison of SCR-A between A. thaliana and A. halleri.
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