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NA TC MTGI9 FC valor p Descripción 

AC146572_11.4 BF633107 34,24 2,00E-05 Represor transcripcional de tipo ZIM 

AC137079_35.5 TC120392 20,39 2,00E-05 Citocromo P450 mono oxigenasa 

AC140022_5.4 TC123683 18,26 5,00E-05 Inhibidor de tripsina de tipo KUNITZ  

AC174349_18.5 TC128878 5,19 < 1,00E-05 Desconocido 

AC122171_17.5 TC115307 3,45 0,00051 FT de tipo MYB 

AC157374_21.5 TC122666 3,23 < 1,00E-05 Desconocido 

AC174290_18.4 TC139269 2,00 0,00044 FT de tipo GRAS 

CR962130_5.4 TC116230 2,00 0,00057 Desconocido 

AC147741_18.4 TC114896 1,86 2,00E-05 Desconocido 

     

AC146551_7.4 TC121747 -13,03 < 1,00E-05 MtLBD1 / FT de tipo LOB 

AC170580_6.4 TC127753 -3,37 1,00E-05 Desconocido 

AC146553_56.5 TC127899 -1,77 6,00E-05 Transportador de azúcares 
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BAP 10
-7 

M 1h p < 0,05  p < 0,01  p < 0,001  

Factor de Cambio  > 1,8  537 407 225 

Factor de Cambio   > 1,5  942 635 297 
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SELEX : AATGAGACTAGT 

Caja 2: AATGAGACATAT (hebra -)  

Caja 1: AACGAGACATAT (hebra -)  

Caja 3: ATAGAGACCATT (hebra +)  

Caja 4: ATAGAGACTAAA (hebra +) 
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GST        +      

GST-RR1        +     +    +    +    +    +    

SELEX*     +   +  

Caja nº*             1    2    3    4         

SELEXmut*                                +  
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Núcleos Control      +             +             +              +          

Núcleos BAP                +              +             +              + 

Caja*         1      1     1       2      2      3      3       4      4 
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∆

Núcleos Control         +                           

Núcelos BAP                     +      +       +   

Caja 2*          +      +       +      +       +  

Caja 2                                 + 

SELEXmut                                       +  
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∆

ProMtRR4-caja2* 

ProMtRR4 

ProMtRR4-Δcajas 
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AACGAGAC 

GTCTCGTT 

AATGAGAC 

GTCTCATT 

ATAGAGAC 

GTCTCTAT 

ATGAGATT 

AATCTCAT 

ATGAGACT 

AGTCTCAT 

ATAAGATT 

AATCTTAT 
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N° de Acceso Caja 2 Caja 5 
N° total 

de Cajas 
MTGI8  FC       

Valor p 
ajustado 

Descripción 

        

Medtr5g037580.1 1 0 5 TC103991 11,12 0,00003 RR de Tipo A (MtRR4) 

                

Genes que codifican FTs, con al menos 3 Cajas derivadas del consenso del SELEX 

Medtr3g097800.1 0 2 3 TC98097 3,98 0,00055 FT de la familia GRAS (MtNSP2) 

Medtr5g069060.1 1 1 3 TC103195 1,76 0,00049 FT de la familia ERF (patogénesis)  

Medtr7g005040.1 0 0 4 TC95048 1,6 0,00056 FT de la familia NAM 

                

Genes que codifican FTs, con al menos 1 Caja 2 y otra adicional derivada del consenso del SELEX 

Medtr1g135030.1 1 0 2 TC98397 3,46 0,00441 FT de la familia LOB 

Medtr2g116970.1 1 0 2 TC109615 1,9 0,00103 FT de la familia GRAS   

Medtr5g069060.1 1 1 4 TC103195 1,76 0,00049 FT de la familia ERF (patogénesis)  

Medtr4g097530.1 1 0 2 AW684462 1,73 0,00017 FT de la familia bZIP  

              

  

 

Genes que codifican FTs, con al menos 1 Caja 5 y otra adicional derivada del consenso del SELEX 

Medtr3g097800.1 0 2 3 TC98097 3,98 0,00055 FT de la familia GRAS (MtNSP2) 

Medtr5g014710.1 0 1 2 TC95476 1,92 0,02654 FT de la familia bHLH  

                

Genes homólogos de aquellos de respuesta primaria a citoquininas en Arabidopsis 

Medtr4g135740.1 0 2 2 TC95247 1,78 0,0349 Glutatión S-transferasa 

Medtr1g019530.1 0 1 2 TC95407 1,63 0,00748 Citoquinina oxidasa  
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SELEX : AATGAGACTAGT  

           A   T  

Caja 5: AATGAGATTAGC (ambas hebra -) 

Caja 6: GATGAGACTTAA (hebra +)  
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GST-RR1      +      +      +      +      +     +      +      +    

SELEX*       +  

Caja nº*            1      2      3      4     5      6         

SELEXmut*                                                    +  
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Núcleos Control        +                            

Núcelos BAP                   +      +       +   

Caja 5*        +       +      +      +       +  

Caja 5                               + 

SELEXmut                                     +  

Núcleos Control       +                +           

Núcleos BAP                   +                +  

Caja*         5       5       5        6       6  
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