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	Details on DNA- TBP complexes fractionation 
	

	
	DNase I
	Nitrocellulose fractionation

	Sample
	Pooled data
	First leaf
	Coleoptile
	Root

	Number of clones sequenced
	201
	148
	68
	60

	Clone
name
	Sequence of the fragment
	
	
	
	

	CT-1
	 C/GCC(TCTCCC)2TC/CC
	2
	70
	44
	1

	CT-2
	CCC(TCTCCC)3TCCT
	2
	
	
	

	CT-3
	CCC(TCTCCC)2(TC)4CC
	1
	
	
	

	CT-4
	CCC(TCTCCC)2CCT
	1
	
	
	

	CT-5
	 CCTCTC(TCTCCC)2T
	2
	
	
	

	CT-6
	CTCA(TCTCCC)5TCCCTCTCCTTCCCTGCCC 
	1
	
	
	

	CT-7
	CTCCC(TCTCCC)5TCTCC
	1
	
	
	

	CT-8
	CTCCC(TCTCCC)2TCTTCCCCTCCCTCCCTCTACC
	1
	
	
	

	CT-9
	TCTCCTCTCCCTCTC(T)CT
	3
	6
	
	1

	CT-10
	TCCCTCTCTCTCCCT
	1
	
	
	

	CT-11
	TCTCCCTCCCCTCTCTCCCTCTCTCCTCTCCCTCCCCTCTCTCCTCTCCCTCTCTCTCTCTCTCCTCCCTCCCCCCTCTCTCAATCTCCCTCT
	
	1
	
	

	CT-12
	CCTCTACTCTCCCTCCC(TCTCCC)2TCCCTCTCC
	1
	
	
	

	CT-13
	CCCTCCCCC(TCTCCC)2TCTCTCCCTCTC 
	1
	
	
	

	CT-14
	CCTCTCCCTCTCTCCCTCTCTCC
	1
	
	
	

	CT-15
	ATATCCCCCCTCTCTCTCTCCCT
	1
	
	
	

	CT-16
	CCACTCCTCTCCCGCG
	1
	
	
	

	CT-17
	CCTCTCCCCTCTCCT
	
	
	
	

	CT-18
	CCCCCTCTCCCTCTCTCCCCC
	1
	
	
	

	CT-19
	CCCTCTCCCCTCCCTCCCCCTCTCTCTCTCCCTATCTCTCTCTCTTTGCCTGTCTCTCTCCCCCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTCTCTCCCTCTCCTCT
	
	1
	
	

	CT-20
	CTCTCTCCGCTCTCCTTCTCACTCTCCCTCTCTCCCTCCCTCTCTCCCCCTTCTCTCTCCCTC
	
	1
	
	

	CT-21
	CCGATTCTCCCTCGCCGCCGTCGCCTCCCGGAGCCGCAGACCGC
	1
	
	
	

	CT-22
	CTTCTTCCTCCGGCCGCCGGACCTCTCCCGTCGATTCGTCGGCCCCAGCCTTCCCCGAGCCGTCTGAGCTCTTCTCTGCACTCC
	1
	
	
	

	CT-23
	CTGCTTGGGTGTGGGAAATCGGTGGGTTTGCATATGAAATCATATGCAAACCTCCCGTTTCTCCCGTAACCCTTGCTTTTCCCAAACGTTGGCTCGGATGTCCCGTCGTTCTCCTGTCCCGTGTACGACTCATGCCAAATTCTGATCCGTCGGTCGAACGGCTGTTCGGGTTGCGAGAAAAGTAC
	1
	
	
	

	CT-24
	ATCCCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCCCTCCCTCTCTCTCCCTCTCT
	1
	
	
	

	CT-25
	CCTCTCCCTCTCCGTCTCCTCTCCCCTCTCTCTCTCGCG
	
	1
	
	

	CT-26
	CCTCTCCTCTCCCTCCCCTATAGTGAGTCTATTAAT
	
	1
	
	

	CT-27
	CCTCTCCCTCCTCCTCCTTCTTCTTCCTATTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTC
	1
	
	
	

	CT-28
	CTTCTCCCATTGCAAGAATTATAGATC
	1
	
	
	

	CT-29
	ACAAACATGTGTGAAGATTATGAAAAGTTTCATGAAATTTCTCCCTTCAAAGTGAAGGCTAACCCAAGCTCCCAGGAGAGCGATGAAGATT
	1
	
	
	

	CT-30
	GCCTTCTCCCCAAGCACAGTCCGCTGGGTTCCTACTCCTCGATCCAGGCGGGATCGAGGGAGCGCGAGCCGCGGGTTCC
	
	1
	
	

	CT-31
	CTACTAGTCATATGGATCCCTCCCCCTCCCCCTCCCTCTCCCCCTCTCTT
	1
	
	
	

	CT-32
	CCTCTCCTCTCCT
	
	1
	
	

	CT-33
	CTTCCTCCCTCCCTCTCC
	1
	1
	
	

	CT-34
	TCCCTCTCCT
	1
	
	
	1

	CT-35
	CATCATCTCCTCCCT
	
	
	
	1

	CT-36
	TCCTCCTCCTCCTCCC
	1
	
	
	

	CT-37
	TCCCCCTCCCTCCACCTCCTCCTCTTCTTCCTCTTC
	1
	
	
	

	CT-38
	CTTTACTTTATTTTGAATCTTTTTTTTCTTCTTAATCTTTCTATTCAGAATTCAGTTAACGACGAGATTTAGTATCCTTTCTTGCATTTTCATAACTCGTAAAATGCCGAGTAGGCACGAATTCTCCCAATTTGCGACCTACCATAGGATTTGTTATGTAAATAGGTATATGTTCCTTTCCATTATGAATCGCAATTGTATGGCCAACCATTGTGGGTAGAATGCTAGATGCCCGGGACCACGTTACTATTGTTTCTTTCTCCTCCTTCATATTGACC
	
	1
	
	

	CT-39
	GTAATAAAAAGCCTTATAGTAAAGAATATGCCAGGACCTGATGATGGCTTCAATGCTGAATTCTAACGAACAGTGTACCATCTGAACCATTTCTTAAGTGTATAGTTCAGTGGTATNAAATATATTCATAATGACATGCAACCATCACCACCATCCATCTCTACAACTCTGTACCTAGCACACAATCACTCCCCATTCTCCATTCCCCCGACCCCAGCCCTTGGTAGCCTTCATTCTACTTTGTCTCTATGATTTTGACTCATTCTACCTCATAAAAGTGGAACCACGGAATATTTGCCTTTTTGTGACTGGCTTATTTCACTCAGTGTAATGTCCTCCAGGTTCATCCATGTTGTAGCATGTGTCAGAATCTTCTTTCTTTTTTTTGAGATGGAGTCTTGCTCTATCTCCCAG
	
	1
	
	

	CT-40
	TCCTTCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTCCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTT
	
	
	
	

	CT-41
	CGTGAGCTCAGGGTGCTTTTCCCCCTCTTCTCCCCCTCGATTCCGAGCTCTAGGCCCCGATTCCACCGGAGCCCGACGAGATCCGCCGCGGGAGCTCATCGTCGGTATGCTCCGATGATCGGTTGGTCGTTCTGAGGTCACCGTCGGTCCAGCTCGTCGCGTAG
	
	1
	
	

	CT-42
	TGCATATGTGCCCTACGTGTTGGACAAGTTTTACTGGTCCTAGTGGCCCTGTGGACATGAGTGGCCATGGTGACCGCGCTGGCAACAGGTAGTAGCGGTGCTCTCCACCCTTTCTTCGTCCTATAGCTTGGGTCCCTCAACGGCCGCGTGTCCCAGCGCGCCGGGGCACCTCCCTTGACCAGTCCAACCCATCCCGACGCCTAGAAACAGCCAAATATCCCGTGGCACGCGTTCTATCGCCGTGCACCGAAGCTCCAACAGCTCTCGAGCTTTCTCTTCCTCTCCCCCTCTGCTTCCTCTTCCTCTTG
	1
	
	
	

	CT-43
	CCTCCTCGTGTGATAGGGATGAGGGGCACGGCGGCGGCAGTGGTGCCCCTGGCAGGTCAGGATCCCCAGTGGTCAGGTCGGAGTACGATTCCCCGGGTTCTGACTGACCATCGGCCCTCCCACCGAGTCCCGCTCACGCCTCTCCCCCGCCCGACGGGGGTATCTTTCGGAAAGTCGTGCCCGCGGTTATGTGGTAGACTTGGAAACTTTTTTTAACATACGGTTCTAGATAACTTGAAGTACACTTAATTAAAGACTTGCCAACTGAGTGCGTAACCGTGATTGTCTCTTTCG
	1
	
	
	




