
Table S1. Promoter sequences 

Promoter Sequence (5'-3') 

pYAO (AT4G05410) gatgggaaattcattgaaaaccctaaacccaaatcaacagctgcaattcaaaaggggactaattgacaaacaaaaattgataacaaata
gaggtagggggagagtttcgtacgcgacaatgagattgagctcttgaggacttgtgaagttgccaacgcacgagtgagtgacactggt
cggtttgtgagccgtaacaacgtagttccatgagctcatcttcctcttctttgtctccagggaatttgagttcgactttctacgcgagggccct
cgaggaagcttctagatttctgaatcgagctttcggaattttaacatagagaagttagagagagaatgaaaagccaaaggaggcgaaa
atcgaacaaggaagaagaaagacaactttcgacaaagactggtcggtcggttttggtagacaattgaaattagatggatggtccggttc
ggtatactataagattaaaaacagttttaaattcagctaaaccgaactcatttgattttattaaaccggaatcatccgattcgagtttgtaaaa
aataccgaaattgaaaacactaaacaaaaactgtattaaactgttactgaaataagagaatctcccaattcggtttacgtactactcttcag
aaatcagaaccaaaaattcagaaatcggattgaaccaaacttaaattgacggtccggttagtcttcggctctacaaattaaaggcccaagt
ttctgctttaaaagaacgaaatagttaatgggctcaaaccatagaccaggtaagtcatgggcttggttagtccgggtcaacccggtagac
ccgattcctgaagaaaacctagtggaaggtttaaagttgtaaactttccgaccaaataaacaaaatcgttttccagcttcttccgtcgccact
aaaccctgaggctaaacctagacgagtcaaagtgtaaaatcgttaaaccctaagagggagtgagagagagaagaatgaagtacaaca
acgagaagaagaaaggagtcgag 

  

pHEE2E-TRI 

(Addgene:71288) 

gaataaaagcatttgcgtttggtttatcattgcgtttatacaaggacagagatccactgagctggaatagcttaaaaccattatcagaacaa
aataaaccattttttgttaagaatcagagcatagtaaacaacagaaacaacctaagagaggtaacttgtccaagaagatagctaattatat
ctattttataaaagttatcatagtttgtaagtcacaaaagatgcaaataacagagaaactaggagacttgagaatatacattcttgtatatttg
tattcgagattgtgaaaatttgaccataagtttaaattcttaaaaagatatatctgatctaggtgatggttatagactgtaattttaccacatgtt
taatgatggatagtgacacacatgacacatcgacaacactatagcatcttatttagattacaacatgaaatttttctgtaatacatgtctttgta
cataatttaaaagtaattcctaagaaatatatttatacaaggagtttaaagaaaacatagcataaagttcaatgagtagtaaaaaccatata
cagtatatagcataaagttcaatgagtttattacaaaagcattggttcactttctgtaacacgacgttaaaccttcgtctccaataggagcgct
actgattcaacatgccaatatatactaaatacgtttctacagtcaaatgctttaacgtttcatgattaagtgactatttaccgtcaatcctttccca
ttcctcccactaatccaactttttaattactcttaaatcaccactaagctagtaacgcctatcatgaattagctctactaaatctagcaacctttca
aatttgcagtattgcaggtgtctctgtgtctttaaaatagttgccttatgatttcttcggtttcaagatgatcaaatagttatagatttcatgctca
cacatgctcattagatgtgtacatactttacttacccaaatctattttctcgcaaagattttgatggtaaagctgatttggttctattgaactaaat
caaacgagtttcagactgagtgattctaatccggcccattagcccctaaacagacccactaattacgcagcttttaatagagtaattacacct
agtttacccactaaaccactaagcactaattatctcacaatctaatgagcttccctcgtaattacttgggctttcactctaccatttatttgtaaca
gtcaagtctctactgtctctatataaactctctaaagttaacacacaattctcatcacaaacaaatcaaccaaagcaacttctactctttcttcttt
cgaccttatcaatctgttgagaa 

  

pSCR (AT3G54220) aattttgaatccattctcaaagctttgccaatctgcgttcgaaattcgaaaaccctaacgactttggagattcaaattgagccaaatctctatg
aaaagtggaaatttacctggaagtccgattgagaggagaggattgaccggagagagaccggagaaagatgggagtgaaggagaag
agattgggagacgaagagtaaccggacggcgagaagacgaggaaggtaatcggagtgatgcggtggagggaagagctgatttga
gagaagacatactccagactctgctcacggaatctgtaggagtcgccattgccatggacattggaatcgccattagattgtgatcctctgc
aacaaagcggattttgctggtgttgaatggataagggatagaggaagaggactttgtttatcagaaaccttttgatgggccttaatgggc
ctataaactgtaactctgtagcgctttgccaacaagagactttttaaggtttttgttgccaaacagatatttgcatttgggctatgtaatgttag
aattattttataatgtatgctattgctagatattgtttaagtgcatttgtgatttacaaacatttcatttttattttggttttaatgagcatttctattat
agagactttgatgttaataaatggtgttctaagatatattaaaatattttatatactttcttaaaattggataaattttgggaaaatccttaatatc
agttaaattgaagataaagagtattaaaaaaaactatgtagtaaaatacatttcacattttttgtgtataatagtacatggtattcgttaagat
cactcaaaaattaacaaattaagtctaaaagggcagaaaagactattcaaatatggacttggagaaagacattcagctttttacgctgaga
aactttcatattgagccgtgtgtttgtgttgtgaagagaagtaataaaaaataatttgaagtgaaaaaggagaagaaaaaataagatcgt
agaaagcgtggatggtttcttcttgggttcactgccatgcgattattaaattggccatggggctagtgtttgacgtacaaaagtctaaaaatt
gtcagtcaaacaggtccaaaactttgtaagaaaaataatataataatagcaaattttctaaaaattgttaaaaaaagaacaaaagggaaa
agatgaggatgcagatgaaagcaaaatgtcaaacactagtttcagattttatcgggaactggggtttgacagttggtgtatgtatgtaatg
gcctctcatcaaaacatgtgcatctttttccttttttgttatttactgttttagctctacgtcttgtccaattcctctcaagtaaaatgcctttaatatg



atactaatatacaaggggactaatgctttttcccttttcttatccttgttttgtctaaatctttacttggattcctttatttttctcctctctttagattag
tacggtttaaggaataccatctttctaattttagcacaaaattgcaagttggtgccccatcttagtaagcacatcgtaccacactttgattgtgt
gagagacttcttcatcccatctctcataccaaacctaaatcaaatgactagtggtgcaacctgctgactccatatgaccataactaataaatc
ggtttatgaatccaactcatgtagctctatagaatagaaacccattcatttcacataatgaactgaatctgacattttatttacatcatttactact
caattttgtaattagcaagatcatctttttcattattcaacaattttgatattccataatttattaactttgtcatacatcataatattctgaaattttg
ttatatattgtaccggttccacgaaatagagctctattattatagaccaaacaaacaaaatattatcttcttgtggttagttcgagagagaggt
caagaagaaacgaaatggatcggcaaacggaagacgtcaaacacacaacgacgaacattttccgatcacccacctaatctcttcccatttt
tattatttttcaaaactcaaattaattaagaagaaaaaaacagaaacagagagagaaagagttaagatgaatagagatagaaagagtca
ttaaatgtacgaagcgacattcacaataattcgaaaggtggaagacgacttagatacggccaggcttcactgtcctcctcgtcctcctcaat
tacccctaacccctttttccgggattcatctccaacccacatccttccaaattctcaccccctcactgagtttttgctttttctcctcatcggagatc
gtgaagacgatcaagtaatttaagaatcccaccattgataaaagagtctagcttttctactaccaaacctttttctgtttggaaattttcgatttt
ggatttaacccttttcttaccttatttataaccatgcaatctcacgaccaacaacccttcaatctcc 

  

pDMS3 (AT3G49250) accgataaaatgaaaatcattaacggagtcacgtggggttcggttaaacgccgttaagtgtttttacgaagttcacgaggtttctacttttgt
cttctcttattttaacgccaatcgcctttatttccatttgttataaagtcttctgacatttgtaatgatcgaattctgtatttacatatttgttatatcct
atataaaatattatttgactttttcttaaattttgtggacttgtggacctattatgtttacatatttttgatgagaagatgccatatttcgaatatat
atgtactagtgtaatctgaggaaattcaagttgaagccaatacatactttggaatttatatatttaaaaacaaaaaaaaactatattctataaa
taaatttacttatttactaattagtttgataaaattcagtttttaataatacttttatttgtatggttaaatatgctacttaacaaaatatttttaaata
tatatattcatgagatttatccttcctttatatcgagcttaaaataaactattggtcacatgcatataatatgcatttatacataaagttctgattta
tatgattaacattggtaacatgagtttagaagcaatatttatccgacacattttaaagaatgaacgaaaaatttaaaggtttcattcgtttagg
tatacatacagaatttactcaagaactacaaaactttgatattaaaatatcaaatgatgccgatcatttgtcttaagatgtaaattaaaagaga
gaaaaaaaaacacaaaaatgaaaatgtgcagttgttttaataacggcgacctaactttctttatgaggacccaagacctacaccacctcca
aaattggaccacctttcgatttcactactcattgagagtctcatacatccacacgagtagctaaactatttttttttaagcataaacaaagctgg
aattcattttttttttctttctaatgtaatcaaagcttaaattcaacattccttataaaatatgttataaatgataatgtttaggcaaaaacataaca
tcatgtcacatgatttttttttaatagaaaaccagtacggcgttcgacaatatcgatacacagagtcgttttcctaacgaacctaacgcatgac
acagaactagttgaatttgtaagataaaaactggtttgacatgtatcggtatcgaactcaaatacgagaaattacctctggttcgggttttttc
attatcaaactaatatgctacaaagtgagaaagtcaggctcagaaggaggtatgaagcacaaagcccacttggaatctccgaagattatt
gggccttaaataaggccagaaaatataattgaatgataaaaggaaacttttcttacatttttggcaaaatacgttccttttattattggtgtatt
ttaatttagtttaattacttcacaacaattggctgtttttctccagaagaacactaaagacaaaaattaaaccctcacactcacagagaccgga
gaagaagcagagagaaagagagagagagagattcaccggtgataacattgaagcagaaagattctccggtgataacattgaagctga
ggagca 

  

pCLV3 (AT2G27250) cggattatccataataaaaacaaaactagatacattttctaagtacattaacacataagaatatcatttttgtactaccaaaaaaaaagtaaa
aacttatgtccatggtattattataattggtggtaaatcagtaaattagttgttagcaaaaaaataaaatttagttaaaaagtagtggcacctt
attggcccaaaagagtaacgaagcaaaacggaatctgaaaactgttaaaacttaaaagaatagataattgagatataatatcgtatgatc
ggacggctgtgatctgatgccatcggatgggcacgtgtcagaagtgtactccaggtatcattctctctgcctcatgacatcagccgatggt
accctcgatacggcgccggcaaggctcatataatccattcaatttatgttttttctgctagcaaatagatttgccattgatttgatactctcaata
atattatccgattaaggtatcatccatattgttcaatataatttaagcatataactgtttccagattaaacaatataatttataagagcaactgta
atactttactttaaaagttttcaaatcagaatctcttttctttttctacaaatctggaaacaatttaatccatattgtttttgttttttttaccttctcata
tttagatgctatttattattgtgacacaagcttagtttaatttcttgttggttacatttttttttctaaatacacaaatattatatgtttaatattatttc
acacatttcttagaagaaatctaaatacatgaaattatatttattaaaaagaagtctaaactatatatgtatttaaatggaattttaaatatggg
tagtaatatagaaacaccattgatatattagagtatgtgccggtgccgtatacatactgttgtattatagtaacctatatatggtatacctagt
caatgtgtacggtatttttcatatgtattagttgtgaacctccacagcatgttagacttaggaattaattataactgaaccagaactttgagtct
aattatacccctgccgttttatacaactttgaatattgattccagtggctaatttaaataagttaaaggaaacaaaaactgcaagtaagtgaa
aaatacacaattgtaagtaaatgttagatatttaatttatttatagctaaatcatgaacaagttcgtataagatctagatatatgtaccatatac
cttttctatgcccactatatatacttactacacataatatataaaccaaccaaaatatttgaatagttaataactatgatacacgtttaggacaa



ataaaattaaaaaataggagatcccatttctcgcccttgtaggcttacgctataaattggactgtccccttctcatttcattaccaaagtaaag
aacagtttctatatttctctctttatctctctcactcagtcactttctctctaaaa 

  

pRPS5A(AT3G11940) ccataatcgtgagtagatatattactcaacttttgattcgctatttgcagtgcacctgtggcgttcatcacatcttttgtgacactgtttgcactg
gtcattgctattacaaaggaccttcctgatgttgaaggagatcgaaagtaagtaactgcacgcataaccattttctttccgctctttggctcaa
tccatttgacagtcaaagacaatgtttaaccagctccgtttgatatattgtctttatgtgtttgttcaagcatgtttagttaatcatgcctttgatt
gatcttgaataggttccaaatatcaaccctggcaacaaaacttggagtgagaaacattgcattcctcggttctggacttctgctagtaaatta
tgtttcagccatatcactagctttctacatgcctcaggtgaattcatctatttccgtcttaactatttcggttaattaaagcacgaacaccattact
gcatgtagaagcttgataaactatcgccaccaatttatttttgttgcgatattgttactttcctcagtatgcagctttgaaaagaccaaccctctt
atcctttaacaatgaacaggtttttagaggtagcttgatgattcctgcacatgtgatcttggcttcaggcttaattttccaggtaaagcattatg
agatactcttatatctcttacatacttttgagataatgcacaagaacttcataactatatgctttagtttctgcatttgacactgccaaattcatta
atctctaatatctttgttgttgatctttggtagacatgggtactagaaaaagcaaactacaccaaggtaaaatacttttgtacaaacataaact
cgttatcacggaacatcaatggagtgtatatctaacggagtgtagaaacatttgattattgcaggaagctatctcaggatattatcggtttat
atggaatctcttctacgcagagtatctgttattccccttcctctagctttcaatttcatggtgaggatatgcagttttctttgtatatcattcttcttc
ttctttgtagcttggagtcaaaatcggttccttcatgtacatacatcaaggatatgtccttctgaatttttatatcttgcaataaaaatgcttgtac
caattgaaacaccagctttttgagttctatgatcactgacttggttctaaccaaaaaaaaaaaaatgtttaatttacatatctaaaagtaggttt
agggaaacctaaacagtaaaatatttgtatattattcgaatttcactcatcataaaaacttaaattgcaccataaaattttgttttactattaatg
atgtaatttgtgtaacttaagataaaaataatattccgtaagttaaccggctaaaaccacgtataaaccagggaacctgttaaaccggttctt
tactggataaagaaatgaaagcccatgtagacagctccattagagcccaaaccctaaatttctcatctatataaaaggagtgacattaggg
tttttgttcgtcctcttaaagcttctcgttttctctgccgtctctctcattcgcgcgacgcaaacgatcttcaggtgatcttctttctccaaatcctct
ctcataactctgatttcgtacttgtgtatttgagctcacgctctgtttctctcaccacagccg 

  

pUBQ10(AT4G05320) agtctagctcaacagagcttttaacccaaattggtacaatagaatacaactttagatcataattctcaaaagaaagagattccttagctattct
atctgccactccatttccttctcggcttgtatgcacaagcataaaatcctcaaacttgctaagtagatactttatgtcttggataattggattga
gacttgacaagcataactttcatgtaaccaaagacacaagttgctgagaatccacctcaaaaatgatcttcctataattgaatcgggataat
gacagcacagcccatctaagagcctccacttctacttccagcacgcttcttacttttaccacagctcttgcacctaaccataacaccttccctgt
atgatcgcgaagcacccaccctaagccacattttaatccttctgttggccatgccccatcaaagttgcacttaacccaagattgtggtggag
cttcccatgtttctcgtctgtcccgacggtgttgtggttggtgctttccttacattctgagcctctttccttctaatccactcatctgcatcttcttgt
gtccttactaatacctcattggttccaaattccctccctttaagcaccagctcgtttctgttcttccacagcctcccaagtatccaagggactaaa
gcctccacattcttcagatcaggatattcttgtttaagatgttgaactctatggaggtttgtatgaactgatgatctaggaccggataagttcc
cttcttcatagcgaacttattcaaagaatgttttgtgtatcattcttgttacattgttattaatgaaaaaatattattggtcattggactgaacacg
agtgttaaatatggaccaggccccaaataagatccattgatatatgaattaaataacaagaataaatcgagtcaccaaaccacttgccttttt
taacgagacttgttcaccaacttgatacaaaagtcattatcctatgcaaatcaataatcatacaaaaatatccaataacactaaaaaattaaa
agaaatggataatttcacaatatgttatacgataaagaagttacttttccaagaaattcactgattttataagcccacttgcattagataaatg
gcaaaaaaaaacaaaaaggaaaagaaataaagcacgaagaattctagaaaatacgaaatacgcttcaatgcagtgggacccacggtt
caattattgccaattttcagctccaccgtatatttaaaaaataaaacgataatgctaaaaaaatataaatcgtaacgatcgttaaatctcaacg
gctggatcttatgacgaccgttagaaattgtggttgtcgacgagtcagtaataaacggcgtcaaagtggttgcagccggcacacacgagt
cgtgtttatcaactcaaagcacaaatacttttcctcaacctaaaaataaggcaattagccaaaaacaactttgcgtgtaaacaacgctcaata
cacgtgtcattttattattagctattgcttcaccgccttagctttctcgtgacctagtcgtcctcgtcttttcttcttcttcttctataaaacaataccc
aaagagctcttcttcttcacaattcagatttcaatttctcaaaatcttaaaaactttctctcaattctctctaccgtgatcaaggtaaatttctgtgt
tccttattctctcaaaatcttcgattttgttttcgttcgatcccaatttcgtatatgttctttggtttagattctgttaatcttagatcgaagacgattt
tctgggtttgatcgttagatatcatcttaattctcgattagggtttcatagatatcatccgatttgttcaaataatttgagttttgtcgaataatta
ctcttcgatttgtgatttctatctagatctggtgttagtttctagtttgtgcgatcgaatttgtcgattaatctgagtttttctgattaacag 

 
  



 

Table S2. Primer sequences 

Primer Sequence (5'-3') 
pYAO FWD gaggcgcgccacgcgtgatgggaaattcattgaaaaccc 
pYAO REV ccaaccatggacgcgtctcgactcctttcttcttctcg 

pHEE2E-TRI FWD gaggcgcgccacgcgtgaataaaagcatttgcgtttg 
pHEE2E-TRI REV ccaaccatggacgcgtttctcaacagattgataaggtc 

pSCR FWD gaggcgcgccacgcgtaattttgaatccattctcaaa 
pSCR REV ccaaccatggacgcgtggagattgaagggttgttgg 

pDMS3 FWD gaggcgcgccacgcgtaccgataaaatgaaaatcattaac 
pDMS3 REV ccaaccatggacgcgttgctcctcagcttcaatgttatc 
pCLV3 FWD gaggcgcgccacgcgtcggattatccataataaaaacaaaac 
pCLV3 REV ccaaccatggacgcgtttttagagagaaagtgactgagtg 

pRPS5a FWD gaggcgcgccacgcgtccataatcgtgagtagatatattactcaac 
pRPS5a REV ccaaccatggacgcgtcggctgtggtgagagaaacag 

pUBQ10 FWD ccaaccatggacgcgtctgttaatcagaaaaactcag 
pUBQ10 REV cctcgaggcgcgccacgcgtagtctagctcaacagagct 
trbcS-E9 FWD gcggccgccaccgcggtggagagctttcgttcgtatcatcg 
trbcS-E9 REV agtgtcgtgctccaccatgttgggttgtcaatcaattggcaagtc 

tHSP18.2 FWD gcggccgccaccgcggtggatatgaagatgaagatgaaa 
tHSP18.2 REV agtgtcgtgctccaccatgttggcttatctttaatcatattcc 

 
  



 

Table S3. Terminator sequences 

Terminator sequence Sequence (5'-3') 
trbcS-E9 

(Addgene:71288) 
agagctttcgttcgtatcatcggtttcgacaacgttcgtcaagttcaatgcatcagtttcattgcgcacacaccagaatcctactga
gtttgagtattatggcattgggaaaactgtttttcttgtaccatttgttgtgcttgtaatttactgtgttttttattcggttttcgctatcg
aactgtgaaatggaaatggatggagaagagttaatgaatgatatggtccttttgttcattctcaaattaatattatttgttttttctct
tatttgttgtgtgttgaatttgaaattataagagatatgcaaacattttgttttgagtaaaaatgtgtcaaatcgtggcctctaatga
ccgaagttaatatgaggagtaaaacacttgtagttgtaccattatgcttattcactaggcaacaaatatattttcagacctagaaa
agctgcaaatgttactgaatacaagtatgtcctcttgtgttttagacatttatgaactttcctttatgtaattttccagaatccttgtca
gattctaatcattgctttataattatagttatactcatggatttgtagttgagtatgaaaatattttttaatgcattttatgacttgccaa
ttgattgacaac 
 

tHSP18.2 (At5G59720) atatgaagatgaagatgaaatatttggtgtgtcaaataaaaagcttgtgtgcttaagtttgtgtttttttcttggcttgttgtgttat
gaatttgtggctttttctaatattaaatgaatgtaagatctcattataatgaataaacaaatgtttctataatccattgtgaatgtttt
gttggatctcttctgcagcatataactactgtatgtgctatggtatggactatggaatatgattaaagataag 

 


