Supplemental Table 2. Select Putative MBS Sites Located < 5 kb Upstream of Gene Loci

Gene Relative MRE Sequence’*

Locus Position”

Adam4 -62 aaggATGTTGAACATHttt

Adam19 -2696 gactATGTCTCACTTGTTCCCTCATGAACATtaag

Adam21 -614 agtcATGTGAAACACattg

Aktl -336 taccATGTGGATCCCAGGGATCAAACATgggt

Bcelllb -48 atgg ATGTCACGATGCTCCACCGCTCCCCCAAACATgtga
Bmpl -219 cagaATGTTCTAAAAATCTGACTTTTTTTTAACATtctc
Ccl2 -571 acctATGTAAGTGTGGATATGGGTCTGTAACATgagt

Ccl2 -142 atacATGTGTGGGTATATAACTAATATATAATAAACACatgg
Ccl7 -4545 gettATGTAGAGGCTGTGTCACAACTAAACACtatt

Cdo63 -512 tcccATGTGTTGAGATAACATgtgt

Cdc27 -2717 tacgATGTTCTGTCTAACATtat

Cdc27 -503 gtccATGTTTAACATaaaa

Cdc27 -268 agtgeATGTGTGAGGACCTGAGATCGCTAACAAACATacag
Cxcl5 -3335 acctATGTAGAACACagtt

Cxcl5 -335 aaacATGTGGTTGTTTAACATtgtc

Daaml -169 aaatATGTTGCTATAAACATgtac

DIx3 -423 cctgATGTGGTAAAACATcgaa

Fgfl18 -2263 gggcATGTCCAACACccct

Foxnl -2243 tggaATGTGAGGAACACtgtc

Foxnl -1803 tgggeATGTACTGCTACCAGCCTCCCTTGCAACATatgt
Foxn3 -1182 ttagATGTTTCAATTAGGACCCCCAACATggct

Foxn3 -115 cagcATGTCACGTGCTGATGAACACcatg

Fst -1066 gtgt ATGTGAAAGAGCAGTTTTGTATAACACtgct

Gdf9 -557 tagaATGTAGCTGTGAACATgtca

Gdf11 -1760 tggeATGTTTAGTTTATAAAATGAACATttat

Gli3 -3431 aaccATGTTGAGGGGGACTGGAACATtact

Gli3 -2178 cattATGTGGTATAATTTGTTCTTGATTGTGAACATccca
Hdac9 -3348 ttct ATGTTGGTTCATTTTAACAT ttat

Hdac9 -2948 cctaATGTAAAACATattc

Hdac9 -1598 tcagATGTAACATgaag

Hnflb -1333 gtat ATGTTTGTGTATATTATATATCAACATgtag

Hnflb -583 atgge ATGTATGTGTCCTGCACCCTCAGGAACACtgct
Hoxb7 -999 ccatATGTTCCGTCACACAGGCCCAAAACACaact

Hoxb2 -1066 aaatATGTCCACAGGCAGTGTTTAACATctta

Hoxb2 -59 acacATGTGGTACACAGACATACATTCAGGCAAACATtc
Ifng -2229 gacaATGTCCTGAAACACagga

Ifng -2059 caacATGTTTTAGGAACACacac

Igfl -5081 tgaaATGTGACATTGCTCTAACATctcc

113 -4276 agttATGTCTTGTTTTTATTTGTTTGGACCTAACATgaag
113 -4224 ctgaATGTCTATATTTCCCCTCCCTAGGAACATgttg

119 -1422 agtcATGTGCACATGCCCACATGCAAACAAACACacct
119 -67 attc ATGTGCCAATCCTTACATAACACccat

Ins2 -4662 acatATGTAAACATggca

Itga3 -3165 tggeATGTAACAGAAAAAGTCACTAAACAAGAACACcccc
Itga3 -1910 cgagATGTGTAACAGCAACACtgac
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atatATGTTATATTATATAACACacat

aggg ATGTGACCGAAGTCCCAACACcgtt

aggg ATGTGACCGAAGTCCCAACACcgtt
agaaATGTTAAAATACTTGAAACACagat
gaaaATGTTCTGTGGGTCCTAACATgaaa
gtccATGTGTATGTTCAGCTGTAAAAGGCAACACaage
agcaATGTTAGTAAAGCCAACATctge
acttATGTAAACATtcat
ggcaATGTGGACCTGGGGGTAAGTAAGGGAAACATctg
aggcATGTCATGCTTTAATTTTATAAAACCTATAACAT ttt
caacATGTGAGCTGTGGAAAAGTTATAAACATgtga
ctctATGTATTTACATATTCTGAACATtctg
taaaATGTGGTATTTGTGGAGTTGGGGAGTTTGAACATtct
2aaaATGTAAATTTCCCCATAAATAACATtgaa
2aaaATGTAATGAAGCTTTCATTTAAAAGTAATAACACtgac
cagaATGTTTACATCTGTGAACATgttt

tagg ATGTCTATGGTAACATtcta
tagcATGTTCATGGAGCTGAAACATgttg
atccATGTCAATATTATGTCTAACATggta
attgATGTACTTAAACATttat

tact ATGTTATAAAAACAC atta
tacaAATGTTACAGGTCTATCAGCAACAGAACATCctga
caggATGTCCAAACATCcaag
caaaATGTCATTTCAGAAAACACccaa
tcagATGTCTCTCTTAAATCTACAACCTAACACcagt
gaaaATGTTAACATaaag
tgcaATGTTATTATGACATGTGGAACACataa
acgtATGTTAAATACACTAACATttgg
cttcATGTCATGGTGGCCCCAATCATAACATtatt

gtgt ATGTAACACaata
cctgATGTGTTTTACTTAACTAACATgtat
caaaATGTCTTCAAACATtgtg
gaaaATGTATGCATGTGTATACATAAACATatgc
tcaaATGTCTGAAACAGATGGAAACACccac
tttcATGTTGAAATCTTGGGGCCACCAACATtgtt
acacATGTGGTAGTTTAAACCCAAAACACatgt
ggagATGTTACCAGTTCAGTTCTCTAAGTGCTAAACATgage
gtat ATGTATGTTTAATATAACATgaca
gtggATGTGTGCGTGTGTTGTGACACGGGACAACACatgc
gggaATGTGGAGCAAGAAGAAAGAAACTGGAAACATtcaa
tggt ATGTCTTCTCATCCTAACATcttg
atacATGTGAGAAACTGCATTTTTCTCCCAAACACagat
catcATGTGTTGTGTGTAATTTTTAAAACACataa
agagATGTGACTACAGGGTTAAGTGACATAACACcaac
agggATGTGGAGAGGAACACttgt

* the position of the MRE is defined by setting the reported transcriptional start site as +1
® potential MRE are identified using ATGTN{0,25} AACAY as a query using Regulatory
Sequence Analysis Tools (http://rsat.ulb.ac.be).
“ the MRE and spacer sequence are capitalized



