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Figure	
   S1.	
   MCJ	
   KO	
  mice	
   develop	
   similar	
   levels	
   of	
   inflammation	
   than	
  WT	
  

controls	
  upon	
  infection	
  with	
  B.	
  burgdorferi.	
  (A)	
  Levels	
  of	
  arthritis	
  and	
  carditis	
  

±	
  SE	
  in	
  3	
  week	
  infected	
  MCJ	
  KO	
  and	
  WT	
  control	
  mice.	
  The	
  mice,	
  in	
  groups	
  of	
  5,	
  

were	
  infected	
  with	
  105	
  B.	
  burgdorferi	
  subcutaneously.	
  Arthritis	
  and	
  carditis	
  were	
  

determined	
   blindly	
   in	
   tissue	
   sections	
   processed	
   as	
   described	
   in	
   Methods.	
   (B)	
  

Photomicrographs	
   showing	
   representative	
   cardiac	
   sections	
   of	
   uninfected	
   (UI)	
  

and	
  infected	
  wild	
  type	
  (WT)	
  or	
  MCJ	
  KO	
  mice.	
  Foci	
  of	
  inflammation	
  are	
  marked	
  by	
  

asterisks.	
  (C)	
  Total	
  DNA	
  was	
  extracted	
  from	
  the	
  base	
  of	
  the	
  heart	
  of	
  uninfected	
  

or	
  WT	
  and	
  MCJ	
  KO	
   infected	
  mice	
  and	
  spirochetal	
  burdens	
  were	
  determined	
  by	
  

real-­‐time	
  PCR	
  as	
  described	
  in	
  Methods.	
  The	
  results	
  represent	
  the	
  mean	
  of	
  5-­‐15	
  

mice	
  in	
  3	
  different	
  experiments.	
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Figure	
   S2.	
   Identification	
   of	
   putative	
   Ikaros	
   binding	
   sites	
   on	
   the	
   MCJ	
  

promoter.	
   Sequence	
   of	
   the	
   1kb	
   proximal	
   MCJ	
   promoter	
   identifying	
   2	
   Ikaros	
  

binding	
  sites	
   (in	
  green).	
  The	
  primers	
  used	
   to	
  clone	
   the	
  promoter	
  are	
  shown	
   in	
  

red.	
   The	
   primers	
   utilized	
   for	
   the	
   amplification	
   of	
   immunoprecipitated	
  

chromating	
  are	
  marked	
  in	
  bold	
  at	
  both	
  sides	
  of	
  each	
  binding	
  site	
  (Table	
  S1).	
  

NAME% SEQUENCE% PURPOSE%

MCJ_PROM_F)(KpnI)) 5’/TTA)AGG%TAC%CAA)TCT)AGC)ATG)CTT)GCT)CGT/3’)
PROMOTER)CLONING)UPSTREAM)OF)
THE)LUCIFERASE%GENE)MCJ_PROM_R)(XhoI)) 5’/AAT)TCT%CGA%GCG)AGG)ACG)CAC)TGA)GTT)GTC)TAC/3’)

CHIP_IKAROS#1_F) 5’/TCA)TTT)GCT)GTG)AGC)GCA)AG/3’)
qRT/PCR)FOR)SITE)#1)IKAROS)

CHIP_IKAROS#1_R) 5’/GCC)TTC)TTA)GGT)CTA)CCT)TGA/3’)

CHIP_IKAROS#2_F) 5’/CTC)TGT)ATA)GCT)CTG)GCT)GTC/3’) qRT/PCR)FOR)SITE)#2)IKAROS)

CHIP_IKAROS#2_R) 5’/CAC)TTT)GCA)ATC)CAG)CCT)ACA)AG/3’)

A)

B)



Table	
  S1.	
  Primers	
  used	
  and	
  their	
  purpose.	
  

NAME	
   SEQUENCE	
  
PURPOSE	
  (E	
  
=	
  efficiency)	
  

MCJ_PROM_F	
  
(KpnI)	
   5’-­‐TTA	
  AGG	
  TAC	
  CAA	
  TCT	
  AGC	
  ATG	
  CTT	
  GCT	
  CGT-­‐3’	
  

MCJ_PROM_R	
  
(XhoI)	
   5’-­‐AAT	
  TCT	
  CGA	
  GCG	
  AGG	
  ACG	
  CAC	
  TGA	
  GTT	
  GTC	
  TAC-­‐3’	
  

MCJ	
  promoter	
  
cloning	
  

CHIP_IK#1_F	
   5’-­‐TCA	
  TTT	
  GCT	
  GTG	
  AGC	
  GCA	
  AG-­‐3’	
  

CHIP_IK#1_R	
   5’-­‐GCC	
  TTC	
  TTA	
  GGT	
  CTA	
  CCT	
  TGA-­‐3’	
  

q-­‐PCR	
  for	
  
Ikaros	
  site	
  #1	
  
E	
  =	
  95%	
  

CHIP_IK#2_F	
   5’-­‐CTC	
  TGT	
  ATA	
  GCT	
  CTG	
  GCT	
  GTC-­‐3’	
  

CHIP_IK#2_R	
   5’-­‐CAC	
  TTT	
  GCA	
  ATC	
  CAG	
  CCT	
  ACA	
  AG-­‐3’	
  

q-­‐PCR	
  for	
  
Ikaros	
  site	
  #2	
  
E	
  =	
  96%	
  

Site	
  #1	
  
deletion_F	
   5'-­‐GTG	
  AAA	
  TCA	
  CAT	
  TCA	
  TTT	
  CTC	
  AAG	
  CAA	
  GGA	
  AGC	
  CCT	
  CCC-­‐3'	
  

Site	
  #1	
  
deletion_R	
   5'-­‐GGG	
  AGG	
  GCT	
  TCC	
  TTG	
  CTT	
  GAG	
  AAA	
  TGA	
  ATG	
  TGA	
  TTT	
  CAC-­‐3'	
  

Deletion	
  of	
  
Ikaros	
  Site	
  1	
  
on	
  MCJ	
  
promoter	
  

Site	
  #2	
  
deletion_F	
   5'-­‐GCC	
  TGC	
  CTC	
  TGC	
  CTC	
  CTG	
  GGA	
  GGC	
  GTG	
  CGC	
  CAT	
  CAC	
  GCC	
  C-­‐3'	
  

Site	
  #2	
  
deletion_R	
   5'-­‐GGG	
  CGT	
  GAT	
  GGC	
  GCA	
  CGC	
  CTC	
  CCA	
  GGA	
  GGC	
  AGA	
  GGC	
  AGG	
  C-­‐3'	
  

Deletion	
  of	
  
Ikaros	
  Site	
  2	
  
on	
  MCJ	
  
promoter	
  

MCJ_F	
   5´-­‐ACG	
  CCG	
  ACA	
  TCG	
  ACC	
  ACA	
  CAG-­‐3´	
  

MCJ_R	
   5´-­‐AAT	
  CTT	
  CCT	
  TGC	
  TGT	
  TGC	
  CGT	
  G-­‐3´	
  
qRT-­‐PCR	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  
E	
  =	
  105%	
  

ACTIN_F	
   5´-­‐GAC	
  GAT	
  GCT	
  CCC	
  CGG	
  GCT-­‐3´	
  

ACTIN_R	
   5´-­‐TCT	
  CTT	
  GCT	
  CTG	
  GGC	
  CTC-­‐3´	
  
qRT-­‐PCR	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  
E	
  =	
  98%	
  

TNF_F	
  	
   5´-­‐AGC	
  CCA	
  CGT	
  CGT	
  AGC	
  AAA	
  CCA	
  C-­‐3´	
  

TNF_R	
   5´-­‐ATC	
  GGC	
  TGG	
  CAC	
  CAC	
  TAG	
  TTG	
  GT-­‐3´	
  
qRT-­‐PCR	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  
E	
  =	
  101%	
  

F4/80_F	
   5´-­‐CTG	
  CGC	
  AGA	
  TGT	
  TGA	
  TGA	
  GTG	
  TC-­‐3´	
  

F4/80_R	
   5´-­‐GGA	
  GCC	
  ATT	
  CAA	
  GAC	
  AAA	
  GCC	
  TG-­‐3´	
  
qRT-­‐PCR	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  	
  
E	
  =	
  98%	
  

RecA_F	
  	
   5’-­‐GTG	
  GAT	
  CTA	
  TTG	
  TAT	
  TAG	
  ATG	
  AGG	
  CTC	
  TCG-­‐3’	
  

RecA_R	
   5’-­‐GCC	
  AAA	
  GTT	
  CTG	
  CAA	
  CAT	
  TAA	
  CAC	
  CTA	
  AAG-­‐3’	
  

GAPDH_F	
   5’-­‐CCA	
  TCA	
  CCA	
  TCT	
  TCC	
  AGG	
  AGC	
  GAG-­‐3’	
  

GAPDH_R	
   5’-­‐CAC	
  AGT	
  CTT	
  CTG	
  GGT	
  GGC	
  AGT	
  GAT-­‐3’	
  

B.	
  burgdorferi	
  
quantification	
  

	
  


