[bookmark: _GoBack]Supplementary file S3. Clustal W Alignment of Norway spruce subgroup III-3 NAC proteins.  The coloured boxes correspond to the conserved N-terminal motifs A (light blue), B (pale green), C (pale red, D (lilac) and E (pale gold). The shaded residues indicate residues conserved in the C-terminal region.
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MA 8980p0010387 residues - - MGRPN AEA QLNLPPGFRF F P TDD ELVVHYL CR KAA SQAI AVPI I AEVD

MA 86256p0010374 residues - - MGRRN AEA ELQLPPGFRF F P TEE ELVVHYL CK KAA SLPL PVPI I ADVD

MA 103386p0010382 residues MGT TRRN AEA ELQLPPGFRF F P TDE ELVVHYL CK KAA SQMI PVPI I AEVD

MA 5115p0010317 residues - MT QKGG L EG QI DLPPGFRF F P TDE ELVVHYL CN KVV SHPL PAFI I GDVD

MA 64687p0010347 residues - - MGRRN AEA ELELPPGFRF CP TDE ELL VHYL CK KGA SQSL PVPI I ADVD

MA 75192p0010318 residues MGCKSGP NSA QI NLPPGFRF YP TDE ELMVHYL CK RVA SQPF PI PI I AEI D

MA 264971p0010364 residues - - MGRRN AEA ELQLPPGFRF F P TEE ELVVHYL SK KAA SLPL PVPI I ADVE

MA 8980p0010387 residues L YKFDPWQLP EKALFGEKEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 86256p0010374 residues L YKYDPWQLP EKALFGEKEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 103386p0010382 residues L YKYDPWQLP EKALFGEKEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 5115p0010317 residues L YKYDPWQLP EKALFGEKEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 64687p0010347 residues L YKYDPWQLP EKSLFGEKEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 75192p0010318 residues L YKFDPWQLP EKALFGEKEWYF FSP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGT

MA 264971p0010364 residues L YKYDPWHLP EKALFGENEWYF FTP RDRKYPN GS RPN RAAGSGYWKATGA

MA 8980p0010387 residues DKPI TAK GSN KRVGI KKALV F Y VGK APKGNKT NWI MH EYRL ADVN RSAKK

MA 86256p0010374 residues DKPI AAK GGK KRVGVKKALV F Y VGK APKGT KT NWLMH EYRL ADI N RPVRK

MA 103386p0010382 residues DKPI TAK GGK KRVGI KKALV F Y AGK APKGT KT NWI MH EYRL ADVS RPARK

MA 5115p0010317 residues DKPI TT C GGR KRVGVKKALV F Y KGK APKGSKT NWI MH EYRMAEI N - MAT R

MA 64687p0010347 residues DKPI CAI GGK KRVGI KKALV F Y AGK APKGSKT NWI MH EYRL ADVS RPARK

MA 75192p0010318 residues DKPVTAG L NR MKVGVKKALV F Y KGK APRGVKT NWI MH EYRL ADSA SRAAK

MA 264971p0010364 residues DKPI TAK GGK KRVGVKKALV F Y VGK APNGSKT NWLMH EYRL TNVS RPVKN

MA 8980p0010387 residues K- GSLRL DDWVLCRI YNKKS SA EKL AKEQKEWSS EEA MEQF HEEI DEKVP

MA 86256p0010374 residues K- GSLRL DDWVLCRI YSKKV SA EKL AQEQKES SN DVA MET I DEKD MEI L P

MA 103386p0010382 residues K- GSLRL DDWVLCRI YNKKI SA EKL ALEQKES SH DVP MEAI DEKD MENQP

MA 5115p0010317 residues KKNTLRL DDWVLCRI YNKKS SA EKL - - EEK- - KL AEE MESRRDNE ET VEQ

MA 64687p0010347 residues K- GSLRL DDWVLCRI YNKKT SA EKL ALEQNES SM GVP MET I DEKE MVNQ-

MA 75192p0010318 residues RKGSI RL DDWVLCRI YEKHY AS QKA VPKESNE L S SCV DPEEDQYM APVAS

MA 264971p0010364 residues KN- SLRL DDWVLCRI YNRRI SA EKL ALQQKES F N DVP MET I DEKE MENQL

MA 8980p0010387 residues GI L PTGN T I M NSSI EHSERT SQ DST I SAPSPN CR TAS NHDSRASA I T SL S

MA 86256p0010374 residues T ST SI GH SGI EDSKPSSDQL NK FGP STT SYST VP - - - - - T NSNI C F QNL D

MA 103386p0010382 residues AST SI EH SGI EQNNPSSDHL RK LGP SPT SHT A VP PRA YPVNSNI N L QNRD

MA 5115p0010317 residues QKNSQT V QLE PSHTDASTVS AE GGL PST NSSI L I SQL PAAMNLS- - - - - -

MA 64687p0010347 residues PST SI EH SGI EHNSPSSDLL SK LGP SPT SHNG F P PRA SPMNSNI S L L NPD

MA 75192p0010318 residues NSPPDMD DNK L LI NLPRI NS L N RI N SLL KF PS RE I MK MPDPNYNQ T EQQY

MA 264971p0010364 residues T ST SI EH SGI EQSNPSFDHL SK LES SPT CYNA AP - - - SPMNSNI C L QNL D

MA 8980p0010387 residues YNSNPI F EQN L NLSNASSAP ME I PE LVPFF SS MN NRR T NYDSADL I PPI L

MA 86256p0010374 residues F F QN- - - STT PFSGSTLKTP VQ NTA FNPI SSS I N HHWT NYNSTDL I PGL H

MA 103386p0010382 residues F F QN- - - T TN PFNATTLKAP VQ NTA FNPI SSS I D RQWT NYNSTDL I SGL H

MA 5115p0010317 residues - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PA HQN PFYQPQS- T DGAQ

MA 64687p0010347 residues F F QN- - - T TT PFSASTPKAP VQ STV FNPI PSS I N HQWT NYNSTNL I SGL H

MA 75192p0010318 residues SRAETDA GSN SGGQAI EYGQ NS PFWRNQQF GY NY DQM AQNPFPQQ L EHMP

MA 264971p0010364 residues F F QN- - - SNT PFSDSTLKAP VQ NTA FNPI SSS I N HQWT NCNSTDL MSGL H

MA 8980p0010387 residues L T DSSCS MQS SHDLKSEKEE VQ SSF RLEEL MQ QQ QQE NAGL NQQM F SFGF

MA 86256p0010374 residues T DSSCSK PSS F SEPI SEKEE I Q SSF RLENF SQ EQ QQ- - - - - - - SL SNFSP

MA 103386p0010382 residues T DSSSSK PSS SSDPI SEKEE VQ SSF RLENSSQ AQ PQ- - - - - - - SV YNFSL

MA 5115p0010317 residues I NMKLAN QLI QKQQQQSGQS L N FNL GLDGM- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

MA 64687p0010347 residues T DSSSSK PSS SSEPI SEKEE VQ SSF RLENF SR ER RS- - - - - - - SE QL QI G

MA 75192p0010318 residues SL GANSS AFF ASLAAELL* - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

MA 264971p0010364 residues NDSSCSK PSS F SEPI SEKEE VQ SSF RLENF SQ EQ QQ- - - - - - - SL F NFGL

MA 8980p0010387 residues ESL QNPF PSL DQI QPPTNND PF QDY LASLT VP SY L- Q RSSY* - - - - - - - -

MA 86256p0010374 residues EVL QNPF PYL DQTSFPDAYQ DC FTS LNCSDYL T R LYS NEL F H* - - - - - - -

MA 103386p0010382 residues DGL QNPF PQL DQI TFLDAYQ DY FTG LTT SDYL PK FNP NDMQFH* - - - - - -

MA 5115p0010317 residues - - - QSPY F QL DHS- - - - - - E PS SLF SPYQEYI DS YSI QRSY* - - - - - - - -

MA 64687p0010347 residues KF L AGGA KI I V* - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

MA 75192p0010318 residues - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

MA 264971p0010364 residues EGL QNT F T HL DQI TLPGAYQ DWFYP NEPFH* - - - - - - - - - - - - - - - - - - -


