
Table S1. List of RT‐qPCR primers used for evaluating expression of the Nitrogen assimilation genes 

in S. polyrhiza ecotype NB5548. 

Gene  Primer 

name 

Forward  Primer 

name 

Reverse  PCR product, 

length in bp 

NR  nr‐f2  CTTCTGGTCCGTCGATCTC  nr‐r3  CCAGCAGTTGTTCATCATTC  136 

NIR  nir‐f4  GAGGGAGGATGACGATGAAG  nir‐r4  GTGAAGCAGAAGCGACGAG  108 

GS2  GS2‐f1  CATCGCGGAGTACATTTGG  GS2‐r1  CACTTCACTGTCTTCTCCTG  154 

GS1;1  GS1‐6‐5  GAGCAAAATGGGAAAGGG  GS1‐6‐4  GCTGCTGGTGATGATATTGTG  134 

GS1;2  GS1‐F5  TTCTCGTCATGTGCGACTCC  GS1‐R7  CTCCTGCTCCAGTCCATACC  131 

GS1;3  GS1‐5 qF11  GGCGTCCTCCTGTCGTTT  GS1‐5 qR11  CTTCTGATCTCGTCCATGC  119 

Fd‐GOGAT  g8‐f4  ATACATTGCAAGACTGAGG  g8‐r5  TGGTGAAGGTCATAGATAAGC  114 

NADH‐

GOGAT 

ng‐f3  CTTGAAGGACGATGGCAGC  ng‐r4  TATGAGTTCTTCCACACTAGG

C 

131 

Histon3  H3dwqF1  CGCAAGTACCAGAAGAGCAC  H3dwqR1  CGAAGAGACCCACGAGGTAG  160 

Actin  ActindwF1  TGTTTTCCCAAGTATCGTC  ActinR5  TCCCAGTTGGTGACGATT  153 

 
Table S2. Distribution of potential regulatory DNA cis‐elements along 1kb promoter region upstream 

of the translation start of eight S. polyrhiza genes related to N assimilation. The numbers for NRE‐like 

elements  and  (GA/CT)n   repeats  indicate  their  position  related  to  the  first  gene ATG. Numbers  for 

GAATC/GATTC, TATA‐like and 4G elements show frequencies of those elements.  

Promoter / 
cis-element 

NRE-like GAATC/GATTC TATA-like (GA/CT)n 4G 

NR 
-41 to -72 

-234 to -259 
1 1 -710 to -796 5 

NiR 

-54 to -83 
-84 to -108 
-184 to -209 
-216 to -240 

ND 1 -796 to -808 1 

GS1;1 -134 to -159 4 2 ND 2 

1;2 
-189 to -217 
-477 to -503 

6 1 -1010 to -1068 4 

GS1;3 -634 to -659 ND 1 -368 to -400 3 

GS2 
-89 to -117 

-124 to -148 
-860 to -888 

2 1 
-541 to -585 
-700 to -728 

2 

Fd-GOGAT 
-247 to -271 
-351 to -376 

1 3 
-329 to -351 
-559 to -864 

1 

NADH-GOGAT 
-86 to -109 
-113 to -140 
-161 to -191 

2 5 -658 to -714 6 

   



Table S3. List of primer used  for cloning selected Nitrogen assimilation genes of S.polyrhiza ecotype 

NB5548.  

Gene  Primer 

name 

Forward  Primer 

name 

Reverse  PCR 

product 

length 

in bp 

NR  SpNRcl F1  TGTTCATCCATCTGTCGGG  NR‐R3  CCAGCAGTTGTTCATCATTC  1454 

NR  NRF2  CTTCTGGTCCGTCGATCTC  SpNRcl R1  AATGGAAGGGAGGGACTGG  1450 

NIR  SpNIRcl F1  ATCACCCGCCGACCTCGTA  SpNIRcl 

R2 

GCCACCAGCCCTCTCATCA  1445 

NIR  SpNIRcl F2  GTGACGACCAGCAAGCAGA  SpNIRcl 

R1 

CACCGTGAAGCAGAAGCGAC  1395 

GS2  GS2‐7‐1  GTTGCAGAGCGGAGGAGAAGA

G 

GS2‐7‐2  ATGAAATAACAGACTGGGCGGA

G 

1392 

GS1;1  GS1‐6‐2  CGCCGACATCAACACCTTCC  GS1‐6‐3  AGGATAAACTGGAGATGGGG  718 

GS1;1  GS1‐6‐1  CTGAATCTTCCTTCCCCTCTC  GS1‐6‐4  GCTGCTGGTGATGATATTGTG  1134 

GS1;2  GS1‐2‐1  CTTCTGACTTTTGGGTGCGTCC  GS1‐2‐2  GAAGGGGGGAGGACTTACTAGA

G 

733 

GS1;2  GS1‐2‐1  CTTCTGACTTTTGGGTGCGTCC  GS1‐2‐4  GGAATGAGAAGGAACCCAGGA

GG 

1360 

GS1;3  GS1‐5‐4  CATGGCTCTTCTCAACGAC  GS1‐5‐2  CTTCTTCTTCTCTCTCCTAGGG  1088 

Fd‐

GOGAT 

g8‐23f  GGCTATCTGTCAATCTAGGG  g8‐23r  ACTCCGCTCTTAAATCCACC  526 

Fd‐

GOGAT 

gogat8‐f2  TCTCCTCCTCCTCCTCTTCC  gogat8‐r1  ACTAGATGGTGAGAAGGAGG  5224 

NADH‐

GOGAT 

SpNADH‐

GOGAT F1 

ACATACGCCTTCCAGTTT  SpNADH‐

GOGAT 

R1 

ATGATATTAGAGCTGGTCC  1428 

NADH‐

GOGAT 

SpNADH‐

GOGAT F2 

CCTGAAAGAAAGGCTCTATAC  SpNADH‐

GOGAT 

R2 

CCCTAGCAAGAATCTCAAAA  1417 

NADH‐

GOGAT 

SpNADH‐

GOGAT F3 

TTGGTCTTTCTTCTGAGGT  SpNADH‐

GOGAT 

R3 

TATTGAGCTGCTTCTGGT  1459 

NADH‐

GOGAT 

SpNADH‐

GOGAT F4 

GAACAAGTAGTCAACAGCA  SpNADH‐

GOGAT 

R4 

GGAAGTTATTCGTCTCAAG  1357 

NADH‐

GOGAT 

SpNADH‐

GOGAT F5 

CAAGATCCCAGAATTCAAC  SpNADH‐

GOGAT 

R5 

GTCGCCATTCTCTTTATGA  1399 

   



 

 
 
Figure S1. Simplified diagram of Nitrogen assimilation  in plants. NRTs, nitrate  transporters; AMTs, ammonium  transporters; HPP, 

histidin‐prolin‐prolin  containing protein; NiR, nitrite  reductase; NR, nitrate  reductase; GS1;1, GS1;2, GS1;3,  tree  isoforms of major 

cytosolic glutamine  synthetases; GS2,  chloroplast glutamine  synthetase; Fd‐GOGAT,  ferredoxin‐dependent glutamate‐oxoglutarate‐

aminotransferase; NADH‐GOGAT, NADH‐dependent glutamate‐oxoglutarate‐aminotransferase;  ? – unknown  transporter; 2‐OG, 2‐

oxoglutarate; Glu, glutamate; Gln, glutamine; 



              
Figure S2. Photographic documentation of six duckweed species cultivated during 12 days on media supplied with 5 mM NO , 5 mM 

NH  as sole N source or 2.5 mM NO  and 2.5 mM NH .  

0 – start point, 2, 4, 6, 8, 10, 12 days after inoculation. 

  



 
 
Figure S3. Comparative dynamics of pH changes during the course of duckweed cultivation over 12 days period in the medium 

supplied with different sources of Nitrogen. (A) medium supplied with 5 mM NO , (B) medium supplied with 5 mM NH ; (C) medium 

supplied with 2.5 mM NO  and 2.5 mM NH  (mix).  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



   

 

Figure S4. Comparison of the exon‐intron structures between NR gene of S. polyrhiza and the homologues of some representative plant 

species:  AtNR1  (A.  thaliana,  At1g77760);  AtNR2  (A.  thaliana  At1g37130);  NnNR1  (N.  nucifera,  LOC104589753);  NnNR2  (N.  nucifera, 

LOC104589330); OsNR1  (O. sativa, LOC4330867); OsNR2  (O. sativa, LOC4345795); OsNR3  (O. sativa, LOC4345798); SbNR1  (S. bicolor, 

LOC8078943);  SbNR2  (S.  bicolor,  LOC8083522);  SbNR3  (S. bicolor,  LOC8055422),  SpNR  (S.  polyrhiza CP019094,  the  18th  chromosome, 

position  from 2346072  to 2349117). Coding sequences are colored boxes. Introns are black  lines. The bar corresponds  to 1kb of DNA 

sequence. 
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Figure  S5.  Sequence  alignment  of NR  protein  from  S.  polyrhiza with  other  representative  species  (A)  and  the  resulting  proteins 

phylogenetic  tree  (B). AtNR1  – A.  thaliana, NP_177899.1; AtNR2  ‐ A.  thaliana, NP_174901.1; BdNR1 – B. distachyon, XP_003570548.1; 

BdNR2  ‐ B. distachyon, XP_003574607.1; HvNR1  – H. vulgare, KAE8814139; HvNR2  ‐ H. vulgare, KAE8794287; NnNR1  ‐ N. nucifera, 

XP_010246478; NnNR2 ‐ N. nucifera, XP_010245911; OsNR1 ‐ O. sativa, XP_015622710.1; OsNR2 ‐ O. sativa, XP_015650300.1; OsNR3 ‐ O. 

sativa, XP_015650643.1; SbNR1  – S. bicolor, XP_002454625.1; SbNR2  – S. bicolor, XP_002444490.1; SbNR3  – S. bicolor, XP_002454083.1, 

SpNR ‐ S. polyrhiza (sequence translated from Acc. OL421561) 



 

 

 
 
 
 
Figure S6. Comparison of the exon‐intron structures between NIR genes of S. polyrhiza and other representative plant species. AtNIR – 

A. thaliana, At2g15620; NnNIR ‐ N. nucifera, LOC104601782; OsNIR ‐ O. sativa, LOC4326014; SbNIR ‐ S. bicolor, LOC8075200, SpNIR – S. 

polyrhiza CP019094, the 18th chromosome, position from 2760613 to 2758617. Coding sequences are colored boxes. Introns are black lines. 

The bar corresponds to 1kb of DNA sequence. 
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Figure S7. Sequence alignment of NIR protein from S. polyrhiza with other representative species (A) and the resulted phylogenetic tree 

(B).; AtNIR  – A.  thaliana, NP_179164;  BdNIR  ‐  B.  distachyon,  XP_003570568; HvNIR  ‐ H.  vulgare,  BAW00383; NnNIR  ‐ N. nucifera, 

XP_010263547; OsNIR ‐ O. sativa, XP_015641702.1; Sb NIR ‐ S. bicolor, XP_002454602; SpNIR ‐ S. polyrhiza (sequence translated from Acc. 

OL421562) 

  



 
Figure S8. Comparison of the exon‐intron structures between GS genes of S. polyrhiza and other representative plant species. AtGln1;1 – 

A. thaliana, At5g37600);  AtGln1;2 ‐ A. thaliana, At1G66200; AtGln1;3 ‐ A. thaliana, At3g17820; AtGln1;4 ‐ A. thaliana,, At5g16570; AtGln1;5 ‐ 

A.  thaliana, At1g48470; AtGS2  ‐ A.  thaliana,, At5g35630; NnGS1;1  ‐ N. nucifera, LOC104607411; NnGS1;2  ‐ N. nucifera, LOC104607404; 

NnGS1;3  ‐ N.  nucifera,  LOC104592454; NnGS2  ‐ N.  nucifera,  LOC104596403, OsGS1;1  ‐ O.  sativa, LOC4330649, OsGS1;2  ‐ O.  sativa, 

LOC4332108, OsGS1;3 ‐ O. sativa, LOC4333896, OsGS2 ‐ O. sativa, LOC4337272, SbGS1;1 ‐ S. bicolor, LOC110434374, SbGS1;2 ‐ S. bicolor, 

LOC8056868,  SbGS1;3  ‐  S.  bicolor,  LOC110431761,  SbGS2  ‐  S.  bicolor,  LOC110436381,  SpGS1;1  –  S.  polyrhiza  CP019094,  the  7th 

chromosome,  position  from  6306673  to  6309664,  SpGS1;2  –  S.  polyrhiza  CP019094,  the  18th  chromosome,  position  from  1351512  to 

1353850, SpGS1;3 – S. polyrhiza CP019094, the 14th chromosome, position from 1601445 to 1604468, SpGS2 – S. polyrhiza CP019094, the 1st 

chromosome, position  from 4942769  to 4946754. Coding sequences are represented by colored boxes,  introns are black  lines. The bar 

corresponds to 1kb of DNA sequence. 
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Figure S9. Sequence alignment of GS proteins from S.polyrhiza with other representative species (A) and the resulted phylogenetic tree 

(B). AtGln1;1 – A. thaliana, NP_198576.1, AtGln1;2 ‐ A. thaliana, NP_176794.1, AtGln1;3 ‐ A. thaliana, NP_188409.1; AtGln1;4 ‐ A. thaliana, 

NP_001331815.1; AtGln1;5  ‐ A.  thaliana, NP_175280.1; AtGS2  ‐ A.  thaliana, NP_001031969.1; BdGS1;1  ‐ B. distachyon, XP_010236151.1, 

BdGS1;2 ‐ B. distachyon, XP_003558466.1, BdGS1;3 ‐ B. distachyon, XP_003560727.2, BdGS2 ‐ B. distachyon, XP_003580719.1, HvGS1;1 ‐ H. 

vulgare, AFX60875.1; HvGS1;2 ‐ H. vulgare, AFX60876.1, HvGS1;3 ‐ H. vulgare, AFX60877.1, HvGS2 ‐ H. vulgare, P13564.2, NnGS1;1 ‐ N. 

nucifera,  XP_010271383.1,  NnGS1;2  ‐  N.  nucifera,  XP_010271347.1;  NnGS1;3  ‐  N.  nucifera,  XP_010250142.1,  NnGS2  ‐  N.  nucifera, 

XP_010255852.1, OsGS1;1 ‐ O. sativa, XP_015626102.1, OsGS1;2 ‐ O. sativa, XP_015631679.1, OsGS1;3 ‐ O. sativa, XP_015628694.1, OsGS2 ‐ 

O. sativa, XP_015635322.1.SbGS1;1 ‐ S. bicolor, XP_021313946.1, SbGS1;2 ‐ S. bicolor, XP_002465624.1, SbGS1;3 ‐ S. bicolor, XP_021306978.1, 



SbGS2 ‐ S. bicolor, XP_021319069.1, SpGS1;1 ‐ S. polyrhiza (sequence translated from Acc. ID MZ605906) , SpGS1;2 ‐ S. polyrhiza (sequence 

translated from Acc. ID MZ605907); SpGS1;3 ‐ S. polyrhiza (sequence translated from Acc. ID MZ605908), SpGS2 ‐ S. polyrhiza (sequence 

translated from Acc. MZ605909) 

 

 

 
 
Figure S10. Diagrammatic representation of the structure of Fd‐GOGAT genes.  

At Fd‐GOGAT1  ‐ A.  thaliana, At5g04140, AtFd‐GOFAT2  ‐ A.  thaliana, At2g41220, NnFd‐GOGAT  ‐ N. nucifera,  LOC104611350, OsFd‐

GOGAT  ‐ O.  sativa, LOC4344164, SbFd‐GOGAT  ‐ S. bicolor, LOC8073135, SpFd‐GOGAT  – S. polyrhiza CP019094,  the  1st  chromosome, 

position from 4454784 to 4484474. Coding sequences are colored boxes. Introns are black lines. The bar is 5 kb. 
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Figure  S11.  Sequence  alignment  of  Fd‐GOGAT  protein  from  S.polyrhiza  with  other  representative  species  (A)  and  the  resulted 

phylogenetic tree (B). AtFd‐GOGAT1 ‐ A. thaliana, NP_850763.1, AtFd‐GOGAT2 ‐ A. thaliana, NP_181655.1, BdFd‐GOGAT ‐ B. distachyon, 

XP_003559858.1, NnFd‐GOGAT  ‐  N.  nucifera,  XP_010276670,  OsFd‐GOGAT  ‐  O.  sativa,  XP_015646712.1,  SbFd‐GOGAT  ‐  S.  bicolor, 

XP_002463318.2, SpFdGOGAT ‐ S. polyrhiza (sequence translated from Acc. ID MZ605910) 

  



 

 
 

 
Figure S12. Diagrammatic representation of  the structure of NADH‐GOGAT genes. Coding sequences are colored boxes.  Introns are 

black  lines. The bar  is 1 kb. At NADH‐GOGAT  ‐ A. thaliana, At5g53460, NnNADH‐GOGAT1  ‐ N. nucifera, LOC104600364, NnNADH‐

GOGAT2  ‐  N.  nucifera,  LOC104604004,  OsNADH‐GOGAT1  ‐  O.  sativa,  LOC4324398,  OsNADH‐GOGAT2  ‐  O.  sativa,  LOC4339561, 

SbNADH‐GOGAT1 ‐ S. bicolor, LOC8068026, SbNADH‐GOGAT ‐ S. bicolor, LOC8074568, SpNADH‐GOGAT – S. polyrhiza CP019094, the 

8th chromosome, position from 4978991 to 4990379. 
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Figure  S13.  Sequence  alignment  NADH‐GOGAT  protein  from  S.polyrhiza with  other  representative  species  (A)  and  the  resulted 

phylogenetic  tree  (B). AtNADH‐GOGAT  ‐ A.  thaliana, NP_200158.2, BdNADH‐GOGAT1  ‐ B. distachyon, XP_003566997.1, BdNADH‐

GOGAT2  ‐  B.  distachyon,  XP_024315185.1,  NnNADH‐GOGAT1  ‐  N.  nucifera,  XP_010261570.1,  NnNADH‐GOGAT  ‐  N.  nucifera, 

XP_010266511.1, OsNADH‐GOGAT1 ‐ O. sativa, XP_015649242.1, OsNADH‐GOGAT2 ‐ O. sativa, XP_015640407.1. SbNADH‐GOGAT1 ‐ 

S. bicolor, XP_002458326.1, SbNADH‐GOGAT2 ‐ S. bicolor, XP_021302649.1, SpNADH‐GOGAT ‐ S. polyrhiza (sequence translated from. 

Acc. OL421563) 

  



 

  

SpNR 
TATGCCGCGCCGTTTTTCATGCAGGAATGTATATACTTCAACGCATAAGTCCTAGTCAACTCTTGTTCCAGATTAACAAAAGTTT
TGTCCACTTATGGCCCCATAATTCCAGGAATAATATGTATGGATGATGCGCTTGCTTTCGTGGGGAGAAATGGTCTTCGGCATCC
TCTTGAAGATTCCCAGCGTTGTCCCTGGAGATATTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT
CTCTTTCTCTCTCTATCTCTCTCTCTATCTCTCTCTAGCTCGGCAGGAGCCAAACTAGGACCCGACGCTGGAAACCGCGGCGCGA
GATAGAGCTGGGGAGCCAGGCCGGCGGGCGCGCCAAAGGGCGGGGACGAGCCTCAGACGACCGACTCTTGGCCCTCCGTCGATCC
ATAGAGCCGCCCTCCAACAACGCTCCCCTCCTGGTACGAGACTACCCCTGCAGAAGCTGTGAGCCCCGCTCGCCGCTTCCCCACA
GGAAGCTCCCGTCGGCGCGCCCCTTGGCCTAACGGGGGGCGGGCCGCGACGGCCGCCCAGGCCAAGCGGTGCCCCGCCGCATGAC
CGGTAAACCCAAGGCCGCCGCCGTCGAACGCCGCGGTGGGTGGGGGGAAGGGTCAAATGGGGCAGCGGGAATTTCCGTCATTCGT
CGTCATCCCCAGCCCACCCCTGCAACTTGAGAGGGGGGCGGCGGCGGGGTGGGGTGACCCCTCGCCTTTCCCTACCGCTGGGAGC
TGTTCGTGTTGGAAATCCGAGGGAACAGGACGTGCCGGCGGGCCCGCCGGCGATGCCCGGCACAGGCCGTGAGAGGAACACGTCG
TCCCCGGCTAGTAGTTTATGGCCGAGGTTCGTCTCCTCTCACCCGGCCTTCCTTCCACCTGGTTTATAAATCTGCAGCTATCCTT
TACACCTCACCGACGAAGACTCGCCCCCTCTGTTCATCCATCTGTCGGGAGGTGTGTCTGCTTTAatg 

 
SpNiR 
CAGTTTTAAGCTCTATTATGTTCAAGCCCCTATGAACCCTAGAATTAATGATCAGCCCCTTGCCTTTTCACTTTTTTAGATAGGC
ATCATAACCATGACTTCATTCCTCATTCGAATTGACAAGAATATTATTTTTAACATTATATTTACTTTTGGATAGTGGTGCTGAT
TTCCCTTGAGAAACAATACCATAGATAGAGAGAGACACAAAAATCTTGATTTAGCCATGATTAAAAAATTTTATTGTTCAGGGAG
AGTAATGGAGGAAAACAGACAGACAAATTCCAAATTTGGCATGTTTTGCAAGGACTTCCAGCAACAGGTGAAAAGGTGAGGGACT
CTTCTCTAAATCTAGTAGTTTACGAGTACCCCGATTTCTTTTTATAGTATAATAATACGATCTCCTTGAAAATAGAACCCCTTTG
ACTGGTCGTCCACGTGACGAGCTCTTGAGCTGCCGTGGAGCCAGCGGAGCGTTGACCAGCAAGAAGAATGTTCGCACAGGAAACA
TTTCGACGTGCAGCTGAAACTAATGGCGAGGATTTTTCTAACATTGTATTCGCACACAGTTTTTCTGTGGCGCCGATCGTCTTAT
CAAGAAACGAAAGCGGTGCCCGGGAGGCCTCGGTCCGACGGGCTGGCCCTGCTGTGCGGCTCACCGCCTGCGGTACGCGCCCCCC
CTCACGGCCGAGGGAGCCGCTGACCTGTGGCCCCACCCCACCATCCCCCCCCTCGCTGCCGCCGTCTTCTTCCGTCCCTACGACC
CTTCTCTCGTCCGTGAGTCCCGCGTCTGTCCTTTAGAGAGAGCGAAGAGCCCAAGGCCAGATGCCCTCTCGTGCGACCGACTCTC
CGCCGCCGCTCGCTTGGGGGGGCAACTCCGTCTCCCTCGTCGTCACCTCTCGAGGTGTTAAGAACCCTGCGGCCTTCCCACTGCC
CCGATGGAGTCGCCACCGCCGCAGAGCAGCCCGCTGCCACCATCACCCGCCGACCTCGTACCGCCatg 

 
SpGS1;1 
ATTTAAATTATTTTATAATGTATACATTATTTATGGGCTGAAAAATATAGAGTTATTGCAGAAATTCAGACCCT
GGAAATTCTCTAAATTAACTGAAAATATAGGAAAAAATGTCAATAATTCTTGCCAGATAGATCTCCGGCCGCAA
GTATTATTGCCAACTTTTTTTCACATCAGTCCTCCAGGAATTCCATCCAGGCGGAAATTTCCCGAAATTATTTA
TTTCAATAGGCGGCGAAGAGAATAAGGGATATATTTTTATATCCTGTACTTTTAAAGTTTTTTAGTCCAAAGAA
AGCATTCTGGGGGGGCATATTACAATAATGTGGACGAATGACAGCTCTCGATTCGTCGTCAGATCGCATCCGAT
GACGACGTTTGTTCCCCAATCGGAATATGCCACGTCATCAAGCGCGCTCTAGATACCGCCGGGAATCTGTTCCC
ACTGGCAGAGTATCGTGAGATGGCCTAACTAAGTGGGGCCCACATGCAACACCAAATTACCTTAAAGCCCTCAC
CGGCAAGTCTAATCGCAGTCGACCCCCGTTGACCGGGCCCCACCCGAAAACTTTTTCCCCTTCATTAATACATC
TAATACTAAGTTAATTAATTGGAAACATAGTACTAACGTATTCGTATTTTACATATATTTAAAATTAATTAAAT
TTAAAAGTCAGCAGACTTGGAAGTCAAGCGTCTATAAGGGCAATATAGGCATTTCACCATACCACAACCTCCTC
CGAAAGGGACGCGAATCACCGTAACAAATCGGTGACGTTACCGGCCATCCCGGAGTTCCGCGCTCCGCTAATAG
AAATTAATTTATTAAACTCTCTCCGTGACGGCTATTAAGATAGCAGCGAGCCGCTCCCCTGCGCCCAATCGCGT
CATCGCCTGGTGCATCTCCCCTGCTCTCGGATCTCGCCTCCTCTCTCCCCCTCCCCCTCCCTGGGGTTCTTCCC
GCTGAATCTTCCTTCCCCTCTCTCCCGTCTCTTCCGCCatg 
 
SpGS1;2 
CATCATATCGCCATAATTTTCCTTATAATAATCCCGCATTATTGTTTTTTAATGAGGGCCGTCGATGTGCCACG
CCAGGCCAAGTGGGCTAACAAAATAAGCCCGCGAAATTATAACAGCGAGATTCTTTTCCGCGGTTCCGATTCGA
TCAGGCGCGGAGGAAGGTAGCGGCCATTTATTGGCGACTGGGGGCTTCGGAAATCTGAAGATTCCGGGTGGCGT
TGACCAGCATGCTCTTGTAATAGCGCTTATCCATTAATGGGAAATAAATTATCCGACCGCCGGGATATTTTCGG
CCCAGGTGGCGGGCTTCGGTTATTACGACCCCTCCCCAGGTGAGTTACTCAGTGTGGTTGAATCTAGACACAGA
AAATCTAGATACGGGGGTGGGGCCCGGAGGCCACGTGGGGGCAGCTGGGTGGCGGGGAAGAGTGGACTCTCGGC



GGAGCTCGAACTTGATTATTCTGATTAAATGAGCGGATCTAGACCCGCAACCCTCTGCCAGTACGCAGCGGAAG
AGCCCGCCACATGCACTCGTGAGAGGAGAGGAATTTTGACCGGCATTGATGCATGCGTCACTTGTCACACTGAC
CCTCGAATGTAGTAAAGTTTTTGATCCGCGAGGGCAGTAGCGCCATTTAAGAGAATCGTCTCTCTCTCTAGTTG
CGGGAAAATCGGTCAGCGGGGGAGCAAGTGGGGCCTACAGCTCCTCCGTGGCGGCGCAAAGTTACCGTACCAAC
CAGTTTTCGGCGCCGATGTCAGGCTTCTGACTTTTGGGTGCGTCCTCCCTCTTCCTGTCGCAGCAGGAGGAAGG
GAGGGGAGGGTGGGGGCGGGCCACTGGAGATTTCTTCCTTGTTTTTTAAGGCTTGAATCCGTCTATATAAAGCG
CCCCCGCCGCTTCCCCACCAATCCATTCACCGCAGCGCTCTCCCTGCCCGGCGGATTGATCGCAGTTCCCTCTC
CCGCCCCGCCTCCTGCGTCTCCAGCTTCGGCCGCTGCCatg 
 
SpGS1;3 
CCAACCCTGGGTTGACCAGCGTCTTTCTAATGAGATCCTCCATTTTAGTAAGGCGTAAACTTGCATTATTTCAAACAAAGAGGGG
CTCAGTACATCCACGGTCGAGAACAGGGCAGTGGGCGGCGGCGGAGCGTTGGTAGATTTCTTCACTGTGCGGCGGCGGCGGTGGC
GTCGGCGACCCTACGAGGGCGGAGATGGGAATGGCTCAAACAGCGGCGGGCAGCAGTTCCAGAGGCCGCAGCAGCTGAAGAACCA
CAGGCTGCAGAGAATTCGAGGTCGAGGAGATGAGGGCAAAGAGAGAATTGACACTTGGAGGGAGGGGGAGTGAGAGACGAAGGGG
GGATGCTTACCATGAAGCTAAGAGCCCGTCGGCTCCCGTGGCCTCTCAGCAGCGGCGGCGGCGGCAACGATGGCGGCGGCGGCAG
GGGCAGTGGGGGGGCAGCAGCAGGGGCGGCCTCTTGTGGCATGGGGGGGTCCATCGTTTCAGAGGAAGGAACAAGGGGGATGAAG
GAGAGATCTGTTCTTCTTCTAGGGTGGACTCTTCCTCCAGGGAGATCACCATCTGCCCTTCCAGCGCCGCCACCGAGCGGTCAAG
AGTTCAGAGAGACGAGAGACGGAGAGAGAGAGAGAGAGGTGGACTATTGGACCGAGCTGATATGGGTGGAGTCTACTTTGGTGTT
CAAGGCCAAATCCATATAACAGTGGGCCTGTCTCCAGTGGGTTTGGGCCTATCCCCCCCCCCCCCATTTGGCCGATTAAGCCCAA
TAAATATATATGCGATGGAAGAGGCCCATCTCTGTGATCATCATCACGTGAGGGCGTCGGCCCTCGAATGCCACCTATTTCGGCT
GCCACCTCCCACCGCCCAAGAGCGCGGTGTTAGGCCGCCACGTAGGAACTCCGAGCTCTTTTTCCGATGCTGATTTTGTCGTTTC
TGGTTGGTTACAGTCTCCTCCTCCCCAGGGGAGTAGCGCCTGCGTGCGAGTTCCCCCAGTCGGCCatg 
 

SpGS2 
AGATGAATAAAAATACCCTTTTTGTCAGAGCGGCAGCAGACGGATGTGTGTATGAGAGAGAGATGGCGCCCTTATCTGAATCCCT
TGGTCTTTGAGGGCTCCCAAGGGACCCGTTTTCCTCCACTCAAAGCGGAAGAACCCTATCTGCTGGCGAAGAGCCGCCGAGGCGA
AGCTCGCCTCTCCCCTCACACAGCTTAATCCGCCGTGTCCTGGGCACGTGGACCATAAACAGCTGAGAACCTCTCTTTTCTAGAG
TATAAACGGTCCACCCGCTCTCTCTCCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCGCTGTGTTTGCAAATCTTCTCTCCTCCTCCCCAACGACG
CCGCCGCCGCCGGAGGAGCTGGTGGGCGCCCGCATTACCTCCCTGCCTCGCCGTCGCCCGGCGTCTCTCGGTTAGCTCTCCCTCC
CTCCCTCCCTCTCTCTCTCTCTCCCTATCTCTCTATCTCCTTCCCATGGGCTGCCCGAGGACTGTGGAATGACGACCTCATTGGG
GAGCAAGGCCGGCGTTGACCTTCGCCGCTTCGAAGGGTTCCTGTGCATTTCTCGTCATTCGATGTTTACATGTAGATTCACGGGT
TTCGGTGGGGTGGGTCCTTCCGAAATCTGCATCAGACCGGCGCCTCATCGTTTCGGTTGGCTCGGGTTTTTTATTTACTCCGGGT
TGACCCTGCAAGATGCGGTTCTCGCCCTCGCTACGTGGCGTGGATTCATTCCTGGCCCCCGGAGCGTTCATTCTTCAGAGGGGGG
ATCCCCTCCATTTTTGTCGTGCGGATCCTCTGTGTTCCCTTTCGAGTATCTCCCATGTCGATCCGAATGTCTCCGTTCGCCTTGC
CGATTGCGGTTGGATTCTCCGAGAGATTGTTGCTGCCTTTTGTTTTTATGATCCACGAGGCGAATTGCGAATTCTGTTTCCATCT
TCGGATCTTGATCAAACTAGTTGCAGAGCGGAGGAGAAGAGAGGGGACAGAAGGCGGAAGGAAAGatg 

 
SpFd-GOGAT 
GTTCTTTTTCCGAGGTAAGTCCAGTTATTTCAAATATTTTTATTTTTATCTTTCCATATTCTCCAATGGGGGAGTACATCTAGGA
TCATTTCGAAGAGAGAGAGAGCGCCGAAAAAGCCAAGAAGCGAGAGGCAGGGAGAGGAGAGAGCGGAGAGGGACAGAGAGACAGA
GAGGGAGGGGAGAGAAGAGAGAGAAAGGTGAGTGAGAGGAGGAGAGAGAGAGGGGGGGATAGAGAAAGAATGAGAGGAGAGAGAA
GAGAGAGAGAGGGTGGGATAGAGAAAGAGAGACTGAGAGGAGCGAGAAGAGAGAGAGAGGGTGGGATAGAGAAAGAGAGACTGAG
AGGAGCGAGAAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGTGAGAGGAGAGAGAAGAGAGATGAAGAGAGGGGGAGAGAGAGAGAGAGA
GAGAGAGAGAGAGAGAGGGTCCGAGGATAGTGGTTGGCAGGGTGCGGTAGAGGACAAGGCAGCGGCTCCCACCAGTGCCTGTGTC
CTCCTCCCGGAGCTCTACTCCATTCCCCTCTCCGCACGACGACGACGACTACGAGCGCTGGAGGCGAGTGGCTCACATCTCTCCC
CTCCCCGCTCTCTCATTCTCGCTCTAACCTCTCTCTATCCTCTCTCTCTGCAGCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATCTGTTGG
CCAATCCTCCCGGCTTGGCAGCGCGGGCGATCAGGATTATCCTGCTCTTTGGCGTTTCCTCTCCACGCGAGCCTCTCCATTTTCG
GATTTATATATTTGCGCATCTTCAAACTTCCTGCATATTTTATTGGCGTCGCGTATAAATTTTCGCTTCCCTGGTTTTGTTTTCC
TGCTCTGCCGACCAGAAAAAGTCTCCTCCTCTCCCACCTCGTCTCCTCCTCCTCCTCTTCCACTTCGGTTCCCTGGGGGATCCTG
CTCTGCCGGAGCGGTGGTGAATCAAGCGCGGCAGAGAGGAACGGGAGGGAGGGGAGGAAGGTGGGatg 
 

SpNADF-GOGAT 
TTTATAAAAAAATGGAGAATTTCTCCTCCGCATCGCCCCAAGTATCTTTTAAAAAATAGAAGCGTCACGAACCATCCGTCGCCAC
GCGTGAAAAGAATAATAATTATTCAATGATCATCCGACAACTGTTAAATAATATATTCCCCATGCAAGAATATTAAATAATGCCG
TCTTCTTCATGAGGCATCAAACTACGGGAGCAATACTTTCCGATTCAAAGAAATATCCCGGGGCCTCCGCCTTCACCGTGTAAAT
TTCCTCGTCTGCTTGCCCCAGCGCGCCACGTAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AGGGGGAGGGAGCGGGGTGCCCCCCGACTGCGTGGTCAACGCCCCGCCGATACCAGGGGATTAGGGGAAAAAGCTCGCGGGGCTT



CGGCAATTCTACTTAAAGAATGATAAGTGGGGGTGGGCCCCACGAGATGCGATCGTCGCGTACTGCGGCGGGAGAGTGACGTTGG
GGATTGGGGCTGGGTTGGGAAATATCCCAAGCATCACGCTCTCTCAGGTTTTCTTTTATTTTTTAATTTAGAAAATAGTTTTATT
AGTTACAGAGTGTTGCCTGTTCAACCGGTGCGAGGGGACCGGGGTTGGGAGAGTCTGGCTCTGAGGAATCCCGAAGCTCGTCTAT
AAGTAGATATCCGCGGCGGGCGGCGGAGGAAGGGGAGTCGTCGTTGGTCGAGGAGGAGGGGAGAAGGAAGGGCTGTGGCTGAGTT
CCTCGGAGTTTACCCCGAGGGTGGAAGCTTCTGCTGCCCGTTCCTGTTTTTTTTTTTTTTAATTTTTGGGAGTTCTTCTCGTCAT
CTCTGTTCGATCTTCTTTTTCGCCGCCGGCGGTGGTTCCGATCCCGCTTTTGCGGTCGAGAACCTTGGCGGCCTGTTGCCGGATC
TGTCGTTTCTGGAAAGCCGGCCGAACATACGCCTTCCAGTTTGAGAGGGGGTCTAGGGTAGGGGGatg 
 
Figure S14. Nucleotide sequences representing 1kb promoter regions upstream of the starting ATG codon of six Nitrogen assimilation 

genes of S. polyrhiza with marked locations of NRE‐like cis‐elements, GAGA and TCTC stretches and TATA‐boxes.     

 

 

 

 

 

 



 

Figure S15. Patterns of G‐quadruplex structures predicted  for promoters of key S. polyrhiza genes  involved  in nitrogen assimilation, 

using  the pqsfinder tool  (https://pqsfinder.fi.muni.cz). Positions of G‐quadruplex  structures are  indicated by horizontal  lines  (red  for 

forward DNA strand, blue for reverse strand); Numbers next to bars indicate the relative strength of each G‐quadruplex structure, and 

the negative (–) numbers indicate positions relative to the genes’ translation start. 


