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RESUMO 

 

 

 

SILVA, Carlos Eduardo Assis; M.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro; fevereiro de 2025; EFEITOS DO PRÉ-TRATAMENTO DE 

MATURAÇÃO COM AgNO₃ NA REGULAÇÃO DE FITOHORMÔNIOS E NO 
PERFIL PROTEÔMICO DURANTE A DIFERENCIAÇÃO DE EMBRIÕES 
SOMÁTICOS DE CANA-DE-AÇÚCAR (Saccharum spp.) Orientador: Dr. Vanildo 
Silveira; Conselheiros: Dra. Virginia Silva Carvalho e Dr. Vitor Batista Pinto. 
 
 
 
A embriogênese somática em cana-de-açúcar frequentemente utiliza o ácido 2,4-

diclorofenoxiacético (2,4-D), uma auxina sintética essencial para a indução de calos 

embriogênicos. No entanto, os mecanismos moleculares associados à 

embriogênese somática induzida pelo 2,4-D residual ainda são pouco 

compreendidos, especialmente o papel da biossíntese do etileno nesse processo. 

Dessa forma, este estudo investigou os efeitos do pré-tratamento de maturação 

com cloreto de cobalto (CoCl₂) e nitrato de prata (AgNO₃), durante a embriogênese 

somática em cana-de-açúcar. Calos embriogênicos foram induzidos em meio de 

cultura MS suplementado com 10 μM de 2,4-D. Após três ciclos de subcultura (21 

dias/ciclo), os calos foram submetidos a um pré-tratamento de maturação sem 

reguladores de crescimento vegetal e suplementado com 0,5 e 5 μM de AgNO₃ ou 

CoCl₂ por 21 dias no escuro, sendo posteriormente transferidos para condições de 

maturação. A partir disso, foram realizadas análises proteômicas comparativas, 

bem como a quantificação de fitohormônios e poliaminas nos tratamentos com 

AgNO₃ a 0,5 e 5 μM e no tratamento controle. Os resultados mostraram que o CoCl₂ 
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não afetou significativamente a formação de embriões somáticos. Por outro lado, o 

AgNO₃ a 0,5 μM aumentou o número de embriões de 40,1 para 65,5 por calo e o 

conteúdo de matéria seca para (0,02158 g), acompanhado por um aumento nos 

níveis de ácido abscísico (ABA) e ácido indol-3-acético (IAA) ao final do pré-

tratamento de maturação. No entanto, a maior concentração de AgNO₃ (5 μM) 

provocou a redução no número de embriões somáticos para 15,62, reduziu os 

níveis de ABA, afetou a sinalização da auxina, possivelmente de forma 

independente da via de sinalização do etileno, além de causar oxidação nos calos. 

No tratamento que promoveu o maior número de embriões somáticos (0,5 μM 

AgNO₃), foi observada a regulação de proteínas relacionadas à replicação do DNA, 

como (PCNA2; Sspon.07G0038270-1D) e (MCM2; Sspon.06G0034800-1D), e 

proteínas envolvidas no metabolismo da metionina e cisteína, como (MS1; 

Sspon.02G0031860-3C) e (SAM2; Sspon.03G0015850-1A). Ambas as 

concentrações de AgNO₃ promoveram um aumento nos níveis de (ACO1-2; 

Sspon.03G0042170-2D), sugerindo um mecanismo de feedback na percepção do 

etileno. Os resultados indicam que a concentração de 0,5 μM de AgNO₃ aumenta 

o número de embriões formados em cana-de-açúcar (cv. SP-80-3280). No entanto, 

concentrações elevadas apresentam efeitos deletérios, ressaltando a necessidade 

de estudos adicionais para elucidar se os efeitos do nitrato de prata ocorrem de 

forma independente da sinalização do etileno. 

 

Palavras-chave: Espectrometria de massas; Embriogênese somática; Crosstalk 

hormonal; Proteômica Bottom-up. 
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ABSTRACT 

 

 

 

SILVA, Carlos Eduardo Assis; M.Sc.; State University of the North Fluminense 
Darcy Ribeiro; february 2025; EFFECTS OF MATURATION PRE-TREATMENT 

WITH AgNO₃ ON PHYTOHORMONE REGULATION AND PROTEOMIC PROFILE 
DURING SUGARCANE (Saccharum spp.) SOMATIC EMBRYO 
DIFFERENTIATION; Advisor: D.Sc. Vanildo Silveira; Committee Members: D.Sc. 
Virginia Silva Carvalho and D.Sc. Vitor Batista Pinto. 
 
 

 

Somatic embryogenesis in sugarcane often relies on 2,4-dichlorophenoxyacetic 

acid (2,4-D), a synthetic auxin essential for the induction of embryogenic calli. 

However, the molecular mechanisms associated with somatic embryogenesis 

induced by residual 2,4-D remain poorly understood, particularly the role of ethylene 

biosynthesis in this process. Therefore, this study investigated the effects of 

maturation pre-treatment with cobalt chloride (CoCl₂) and silver nitrate (AgNO₃) 

during somatic embryogenesis in sugarcane. Embryogenic calli were induced on 

MS culture medium supplemented with 10 μM 2,4-D. After three subculture cycles 

(21 days each), calli were subjected to a maturation pre-treatment without plant 

growth regulators and supplemented with 0.5 and 5 μM AgNO₃ or CoCl₂ for 21 days 

in the dark, followed by transfer to maturation conditions. Comparative proteomic 

analyses were performed, along with quantification of phytohormones and 

polyamines in treatments with 0.5 and 5 μM AgNO₃ and the control. Our results 

showed that CoCl₂ did not significantly affect somatic embryo formation. In contrast, 

0.5 μM AgNO₃ increased the number of embryos from 40.1 to 65.5 per callus and 



 

x 

the dry mass content to 0.02158 g, accompanied by an increase in abscisic acid 

(ABA) and indole-3-acetic acid (IAA) levels at the end of the maturation pre-

treatment. However, the higher AgNO₃ concentration (5 μM) led to a reduction in 

the number of somatic embryos to 15.62, decreased ABA levels, and disrupted 

auxin signaling, possibly independently of the ethylene signaling pathway. It also 

caused callus oxidation. In the treatment that promoted the highest number of 

somatic embryos (0.5 μM AgNO₃), was observed the regulation of proteins related 

to DNA replication, such as PCNA2 (Sspon.07G0038270-1D) and MCM2 

(Sspon.06G0034800-1D), as well as proteins involved in methionine and cysteine 

metabolism, such as MS1 (Sspon.02G0031860-3C) and SAM2 

(Sspon.03G0015850-1A). Both concentrations of AgNO₃ increased the levels of 

ACO1-2 (Sspon.03G0042170-2D), suggesting a feedback mechanism in ethylene 

perception. These results indicate that 0.5 μM AgNO₃ enhances somatic embryo 

formation in sugarcane (cv. SP-80-3280). However, higher concentrations have 

deleterious effects, highlighting the need for further studies to elucidate whether the 

effects of silver nitrate occur independently of ethylene signaling. 

 

Keywords: Mass spectrometry; Somatic embryogenesis; Hormonal crosstalk; 

Bottom-up proteomics. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

 

A cana-de-açúcar (Saccharum spp.), pertencente à família Poaceae, é uma 

cultura de grande relevância mundial devido ao seu amplo uso nas indústrias de 

alimentos e bioenergia (Figueroa-Rodríguez et al., 2019). Reconhecida por sua alta 

eficiência na produção de biomassa, a cana-de-açúcar permite a obtenção de 

diversos produtos de alto valor agregado, como açúcar, etanol, ácido acético, 

butanol e ração animal (Malik et al., 2024). No entanto, seu genoma híbrido e 

poliploide altamente complexo torna o melhoramento convencional um processo 

desafiador e demorado, frequentemente exigindo anos para a obtenção de 

cultivares elite (Arruda, 2012). 

Nesse contexto, a embriogênese somática tem se destacado como uma 

solução biotecnológica estratégica, possibilitando não apenas a micropropagação 

em larga escala de plantas geneticamente uniformes, mas também a regeneração 

de plantas em protocolos de transformação genética (Ellis, 1995; Heringer et al., 

2018). Além disso, essa técnica permite a produção de sementes sintéticas, 

oferecendo uma abordagem inovadora e eficiente para superar os desafios 

associados à propagação convencional, contribuindo para o desenvolvimento 

sustentável da cultura (Gray et al., 1991). 

Durante os protocolos de indução da embriogênese somática, é comum o 

uso do ácido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4-D), um herbicida sintético com efeito 

auxínico (Jiménez, 2005). Nesse cenário, o 2,4-D atua de forma semelhante a uma 

auxina natural, induzindo genes responsivos às auxinas, e mesmo em baixas 
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concentrações pode estimular a biossíntese de etileno (Fehér, 2015). Por outro 

lado, o etileno induzido por doses mais elevadas de auxinas exógenas pode levar 

à clivagem de xantofilas, promovendo a biossíntese do ácido abscísico (ABA) 

(Hansen e Grossmann, 2000). Vale destacar que a redução ou até mesmo a 

retirada do 2,4-D são etapas essenciais para a formação e o desenvolvimento dos 

embriões somáticos, uma vez que concentrações elevadas ou exposição 

prolongada podem afetar negativamente esse processo, reduzindo os níveis de 

PAs livres e a abundância de proteínas como LEA, MBD e oleosinas, que são 

importantes para a embriogênese somática. (Passamani et al., 2020). 

Na embriogênese somática da cana-de-açúcar, foi demonstrado que os 

níveis residuais de 2,4-D afetam negativamente a formação de embriões somáticos. 

A inclusão de uma etapa sem 2,4-D antes da maturação resulta em um aumento 

significativo no número de embriões somáticos, acompanhado por uma elevação 

no conteúdo de ABA (Reis et al., 2021). Além disso, essa abordagem reduziu os 

níveis de ACC, um precursor direto da biossíntese de etileno, sugerindo que a 

remoção do 2,4-D pode influenciar diretamente a regulação dos níveis de etileno 

(Reis et al., 2021).  

Este estudo abriu caminho para novas investigações sobre a regulação do 

etileno na formação de embriões somáticos em cana-de-açúcar, especialmente 

considerando que a melhoria da embriogênese somática, mediada pela inibição da 

percepção do etileno pelo nitrato de prata, já foi observada em diversas espécies 

(Roustan et al., 1990; Fuentes et al., 2000; Martin, 2004; Manokari et al., 2022). No 

entanto, os mecanismos moleculares subjacentes a esse processo ainda são pouco 

compreendidos, destacando a necessidade de estudos para elucidar esses 

processos. 

Bai et al. (2013) demonstraram que a formação de embriões somáticos em 

Arabidopsis requer a expressão localizada dos genes YUCCA e a regulação 

negativa da biossíntese de etileno. Os autores mostraram que a aplicação de 1-

aminociclopropano-1-carboxilato (ACC), um precursor do etileno, ou o uso de 

mutantes que superexpressão a via do etileno, ETHYLENE-OVERPRODUCTION1 

(ETO1), interrompeu o desenvolvimento dos embriões somáticos. Ademais, 

mutantes CONSTITUTIVE TRIPLE RESPONSE 1 (ctr1), que apresentam 

sinalização exacerbada de etileno, também inibem a indução dos embriões 

somáticos (Bai et al., 2013). 
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Dessa forma, o presente estudo teve como objetivo investigar o papel do 

etileno na diferenciação de embriões somáticos de cana-de-açúcar, utilizando 

cloreto de cobalto (CoCl₂, um inibidor da biossíntese de etileno) e nitrato de prata 

(AgNO₃, um inibidor da sinalização do etileno). No entanto, apenas os tratamentos 

com nitrato de prata apresentaram diferenças significativas e foram submetidos à 

análise proteômica, quantificação hormonal e determinação de poliaminas 

endógenas livres 

.  
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2 OBJETIVOS 

 

 

 

2.1. Objetivo geral 

 

Avançar na compreensão dos efeitos do pré-tratamento de maturação com AgNO3 

e CoCl2, durante a diferenciação de embriões somáticos de cana-de-açúcar da 

cultivar SP-8032-80 

 

2.2. Objetivos específicos  

 

a)  Determinar o efeito de diferentes concentrações de AgNO3 e CoCl2 no 

número de embriões somáticos e no incremento de matéria fresca e seca;  

b) Identificar proteínas diferencialmente acumuladas associadas aos efeitos do 

pré-tratamento de maturação com AgNO3 durante a formação de embriões 

somáticos e sua participação em processos biológicos e vias metabólicas; 

c) Quantificar os níveis de hormônios vegetais associados efeitos do pré-

tratamento de maturação com AgNO3 durante a formação de embriões 

somáticos; 

d) Determinar os níveis de poliaminas endógenas livres influenciados pelos 

efeitos do pré-tratamento de maturação com AgNO3. 
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3 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

 

 

3.1. Cultura da cana-de-açúcar 

 

A cana-de-açúcar é uma cultura comercial de grande relevância mundial, 

pertencente à família das Poaceae (Welker et al., 2015), que possui importância na 

indústria alimentícia e de bioenergia (Figueroa-Rodríguez et al., 2019). Sua origem 

remonta-se à antiguidade no Sul e Sudeste Asiático (Singh et al., 2015), e sua 

domesticação e cultivo inicial remetem a várias regiões como Índia, China e Papua-

Nova Guiné (Grivet et al., 2004). Esta cultura ocupa uma posição de destaque na 

economia brasileira, sendo de extrema importância na produção de açúcar e 

biocombustíveis (Lakshmanan et al., 2005). O Brasil, como líder mundial na 

produção desse cultivo (Cursi et al., 2022), é responsável por mais de 40% da safra 

mundial (Lin et al., 2024). No entanto, o 3º levantamento da safra 2024/25 estima 

uma produção de 678,67 milhões de toneladas, representando uma queda de 4,8% 

em relação à safra anterior, devido às condições climáticas adversas (Conab, 

2024).  

A cana-de-açúcar tem sua produtividade desafiada por diversos fatores 

bióticos como microrganismos e nematoides, e por fatores abióticos como 

alcalinidade de solo, seca, salinidade do solo e estresse hídrico (Gupta et al., 2023). 

Diante dessa problemática, os programas de melhoramento de cana-de-açúcar 

vêm, ao longo dos anos, centrando esforços na obtenção de cultivares cada vez 

mais aprimoradas, com alto teor de sacarose, resistentes a doenças e tolerantes 
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ao estresse (Singh et al., 2015). Contudo, a complexidade genômica da espécie 

Saccharum spp., resultante do cruzamento entre as espécies S. officinarum e S. 

spontaneum, apresenta um desafio considerável para o seu melhoramento 

genético. 

A complexidade do genoma, com números cromossômicos distintos (2n = 80 

e 2n = 40 a 128) nas espécies parentais, culmina em uma variação significativa nos 

híbridos resultantes, com genomas variando de 2n = 100 a 130 (D’Hont et al., 1996). 

Este cenário, caracterizado por poliploidia e aneuploidia, aliado à propagação 

vegetativa convencional, impõe desafios ao processo de melhoramento genético, 

por meio do pareamento aleatório dos cromossomos durante o cruzamento e na 

formação de recombinantes que interferem na distribuição de alelos favoráveis e 

não favoráveis (Arruda, 2012). 

O melhoramento da cana-de-açúcar é um processo longo que envolve a 

seleção de indivíduos superiores com alelos favoráveis na geração F1, que pode 

levar de 10 a 14 anos para a produção de uma cultivar comercial (Snyman et al., 

2011). As cultivares modernas são oriundas de híbridos poliploides complexos, 

obtidos por meio da hibridização interespecífica entre as espécies S. officinarum e 

S. spontaneum (Piperidis et al., 2010). O complexo genoma dos híbridos faz com 

que cada cruzamento realizado seja um evento único e aleatório, impondo um 

severo desafio para o seu aprimoramento (Grivet e Arruda, 2002). Diante dessas 

dificuldades, as técnicas de transformação genética emergem como uma estratégia 

viável para o melhoramento dessa cultura (Lakshmanan et al., 2005). 

Um dos pré-requisitos essenciais para o processo de transformação 

genética é o estabelecimento de protocolos eficientes que permitam a regeneração 

de plantas in vitro (Arruda, 2012). Sendo assim, a embriogênese somática em cana-

de-açúcar tem sido amplamente investigada (Lakshmanan, 2006), dada a sua 

relevância na regeneração de plantas transformadas e na produção de mudas em 

larga escala (Snyman et al., 2006; Bello-Bello et al., 2018), o que tem contribuído 

significativamente para os avanços no melhoramento genético e na biotecnologia 

aplicada à cultura da cana-de-açúcar.  

Os primeiros estudos sobre transformação genética em cana-de-açúcar 

surgiram na década de 1980, tendo como objetivo a obtenção de mudas resistentes 

à canamicina (Chen et al., 1987). Com os avanços nas técnicas de transformação 

genética e a otimização dos protocolos de regeneração de plantas in vitro, tornou-
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se possível o desenvolvimento de diversas variedades geneticamente modificadas, 

visando resistência a estresses bióticos (Arvinth et al., 2010; Zhu et al., 2011; Weng 

et al., 2011) e abióticos (Wang et al., 2005; Zhang et al., 2006), aumento da 

produção de energia (Zale et al., 2016), modificação do teor de açúcar (Groenewald 

e Botha, 2008), entre outras melhorias agronômicas. 

No Brasil, a primeira cana-de-açúcar transgênica foi aprovada para 

comercialização em 2017 pela Comissão Técnica Nacional de Biossegurança 

(CTNBio). A variedade CTC20BT, desenvolvida pelo Centro de Tecnologia 

Canavieira (CTC), confere resistência à broca-da-cana (Diatraea saccharalis) 

(CTNBio, 2019). Em 2018, a variedade CTC9001Bt foi aprovada para 

comercialização, apresentando resistência à mesma praga que a CTC20Bt. 

Embora ambas compartilhem o mesmo mecanismo de defesa contra a broca-da-

cana (Diatraea saccharalis), a CTC9001Bt apresenta melhor eficácia (Oliveira et 

al., 2022). 

 

3.2. Aspectos gerais da embriogênese somática 

 

A cultura de tecidos vegetais consiste na cultura asséptica de células, 

tecidos, órgãos e seus componentes sob uma condição ambiental controlada in 

vitro (Thorpe, 2007). A origem da ideia remonta aos estudos de Haberlandt em 

1902, quando ele propôs cultivar artificialmente células vegetais isoladas, o que o 

levou a introduzir o conceito de totipotência (Krikorian e Berquam, 1969). O 

emprego da cultura de tecidos vegetais permite não apenas a propagação 

comercial de plantas de interesse agronômico e espécies ameaçadas de extinção 

(Sharma et al., 2010; Sharma et al., 2016), mas também possibilita diversos 

estudos na área da bioquímica, biologia vegetal e biotecnologia agrícola, 

contribuindo para o entendimento do desenvolvimento vegetal (Thorpe, 2007). 

Dentre as técnicas de cultura de tecidos vegetais, a embriogênese somática 

emerge como a mais estudada, porém ainda permanece como uma das menos 

compreendidas (Fehér, 2015). 

A embriogênese somática é uma abordagem pela qual os embriões 

somáticos são formados a partir de uma única célula ou conjunto de células 

somáticas (Zimmerman, 1993). Esse processo baseia-se no princípio da 

totipotência celular, no qual é possível regenerar uma planta completa a partir de 
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uma única célula somática (Vasil e Vasil, 1972). A indução da embriogênese 

somática requer condições específicas e diversos fatores influenciam na resposta 

da competência embriogênica como a espécie, a origem do explante, o meio de 

cultura, o tipo e concentração dos reguladores de crescimento utilizados, as fontes 

de nitrogênio e carbono (Nic-Can et al., 2015).  

A embriogênese somática pode ser dividida em duas etapas (Osorio-

Montalvo et al., 2018), sendo a etapa de indução necessária para desdiferenciação, 

totipotência e aquisição da competência embriogênica e a etapa de 

desenvolvimento para formação do embrião somático, que é morfologicamente 

diferente entre Liliopsida e Magnoliopsida (Osorio-Montalvo et al., 2018). 

Os embriões somáticos produzidos durante a embriogênese somática são 

geneticamente idênticos à planta matriz e durante sua formação podem seguir duas 

rotas distintas: a direta, na qual os embriões formam-se a partir da superfície dos 

explantes, e indireta, caracterizada pela formação de calos antes da diferenciação 

em embriões somáticos (Fehér et al., 2003; Fehér, 2015). A embriogênese 

somática indireta é uma via muito requerida, devido a formação de calos 

embriogênicos que apresenta melhores resultados na utilização de técnicas de 

transformação genética como biobalística e via Agrobacterium (Arruda, 2012). Além 

disso, os embriões somáticos têm a capacidade de serem regenerados em plantas 

completas para a produção de mudas, têm potencial aplicação na produção de 

sementes sintéticas e podem ser empregados em pesquisas sobre eventos 

morfológicos, fisiológicos, moleculares e bioquímicos (Quiroz-Figueroa et al., 

2006). 

 

3.3. Embriogênese somática em cana-de-açúcar 

 

A embriogênese somática para a cultura da cana-de-açúcar representa um 

grande potencial para o aumento da produção e redução de custos, superando a 

propagação vegetativa convencional (Heringer et al., 2017). O primeiro trabalho 

com regeneração de calos de cana-de-açúcar surgiu no final da década de 60, em 

que explantes como ápices de brotações, folhas e inflorescências foram 

acondicionados em meio de cultura contendo 2,4-D, no qual permitiu a formação 

de calos com competência para formação de brotos e raízes in vitro (Heinz e Mee, 

1969). Nesse sentido, diversos trabalhos ao longo dos anos buscaram estabelecer 
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protocolos de alta eficiência na regeneração de cana-de-açúcar in vitro e 

compreender os mecanismos moleculares por trás da regulação desse processo 

(Lakshmanan, 2006). 

Na busca por protocolos mais eficientes que levem a regeneração de um 

maior número de embriões somáticos de genótipos de cana-de-açúcar comercial, 

estudos testando diferentes concentrações de 2,4-D e adição de vários tipos de 

PGRs ao meio de cultivo mostraram que a aquisição da competência embriogênica 

é dependente do genótipo em cana-de-açúcar (Kaur e Kapoor, 2016; Jamil et al., 

2017). O 2,4-D é PGR mais utilizado para indução da embriogênese somática em 

cana-de-açúcar e sua retirada do meio de cultura para regeneração dos embriões 

somáticos é essencial (Jiménez, 2005). Tendo em vista que, longos períodos de 

subcultivos com 2,4-D afetam o metabolismo das poliaminas, por meio do aumento 

das concentrações de putrecina (Put) e espermidina (Spd). Além disso, alteram a 

expressão de proteínas essenciais para a embriogênese somática, incluindo a late 

embryogenesis abundant protein (LEA), a heat shock protein Hsp90, oil body-

associated protein 1A e methyl-CpG-binding domain, ocasionando a diminuição na 

competência embriogênica (Passamani et al., 2020). 

Seguindo nesta linha de raciocínio, o trabalho de Reis et al., (2021) contribuiu 

grandemente para otimização do protocolo de embriogênese somática em cana-

de-açúcar, tendo em vista que a adição de uma etapa de pré-tratamento sem 2,4-

D aumentou significativamente o número de embriões somáticos por meio do 

aumento do conteúdo de ABA e diminuição dos níveis de ACC e 2,4-D residual. 

Além disso, proteínas associadas ao acúmulo de reservas de armazenamento, 

como vicilina, lectina e globulinas, foram acumuladas no tratamento livre de 2,4-D 

(Reis et al., 2021). 

Na etapa de indução da embriogênese somática ocorre a formação de calos 

embriogênicos que apresentam características como células arredondadas, 

núcleos proeminentes, citosol pequeno, ausência de grandes vacúolos e estruturas 

globulares bem-organizadas (Silveira et al., 2013). Em contrapartida, há formação 

de calos não embriogênicos que diferem morfologicamente dos calos 

embriogênicos por possuírem células dispersas, alongadas e vacuoladas, não 

formando embriões somáticos (Silveira et al., 2013). 

Estudos proteômicos mostraram que, em calos embriogênicos, em meio de 

cultura com carvão ativado 1,5 g. L-1, ocorreu a expressão de proteínas únicas 
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relacionadas à atividade do metabolismo celular e defesa celular contra estresse 

bióticos e abióticos, esse grupo inclui as proteínas como BURP domain-containing 

protein, dehydrogenase-like protein, nitric oxide synthase (NOS) interacting 

protein,  callose synthase 1 catalytic subunit, UDP-sugar pyrophosphorylase-like, 3-

deoxy-d-arabino heptulosonate-7-phosphate synthase e cation transport protein 

chac (Heringer et al., 2015). Enquanto, em calos não embriogênicos na mesma 

condição ocorreu a expressão de proteínas únicas com atividade de ligação a 

lipídios e cromatina, que podem interagir com outras proteínas para bloquear sinais 

externos e impedindo respostas a estímulos, nesse grupo estão as pleckstrin 

homology domain-containing protein 1, e a MYB-like DNA-binding domain 

containing protein (Heringer et al., 2015). Além disso, dados fosfoproteômicos 

demonstraram a regulação de fosfoproteínas relacionadas à indução do ABA e de 

respostas ao estresse biótico em calos embriogênicos (Almeida et al., 2020). 

Enquanto em calos não embriogênicos foi observado a regulação de fosfoproteínas 

relacionadas à regulação negativa do ABA, sugerindo a participação de 

fosfoproteínas de resposta ao ABA na competência embriogênica (Almeida et al., 

2020). 

A fim de compreender a regulação da embriogênese somática em cana-de-

açúcar abordagens proteômicas e fosfoproteômicas têm sido utilizadas para 

identificar proteínas e fosfoproteínas relacionadas a esse processo (Xavier et al., 

2022). Análises proteômicas já foram empregadas na embriogênese somática da 

cana-de-açúcar, revelando uma associação entre um maior número de proteínas 

de bombas H+ e a aquisição da competência embriogênica (Passamani et al., 

2018). Além disso, por meio de análise proteômica, observou-se uma maior 

abundância de proteínas relacionadas à metilação do DNA, com possível papel na 

diferenciação e desdiferenciação de calos embriogênicos de cana-de-açúcar 

submetidos a tratamentos com diferentes comprimentos de luz WmBdRfR 

(Heringer et al., 2017). Outro trabalho destacou o papel da poliamina putrescina na 

aquisição da embriogênese somática em cana-de-açúcar, promovendo a 

acumulação de proteínas como arabinogalactanas, peroxidases, proteínas de 

choque térmico, glutationa S-transferases e proteínas 14-3-3, as quais estão 

relacionadas à embriogênese somática (Reis et al., 2016). 
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3.4. Regulação da embriogênese somática  

 

Um dos principais fatores que influenciam no processo da embriogênese 

somática são os reguladores de crescimento vegetal (PGRs), que incluem 

substâncias sintéticas ou hormônios vegetais (Gaspar et al.,1996). Dentre esses, 

os principais envolvidos nas respostas da embriogênese somática incluem as 

auxinas, citocininas, giberelinas, ácido abscísico (ABA) e etileno (Jiménez, 2005). 

O 2,4-D, um herbicida sintético, com efeito, auxínico, é o regulador de crescimento 

vegetal (PGR) mais comumente utilizado para a indução da embriogênese 

somática em plantas (Fehér et al.,2003). Durante esse processo, o 2,4-D 

desencadeia respostas ao estresse, reprogramação da expressão genética, 

tradução de proteínas, alterações nos níveis hormonais, regulação epigenética e 

modificações pós-traducionais, promovendo a transição celular para um estado 

embrionário (Fehér, 2019). No entanto, sua retirada na etapa de desenvolvimento 

é necessária para formação dos embriões somáticos (Jiménez, 2005).  

Com a retirada do 2,4-D, há um aumento na síntese de auxinas endógenas 

na região periférica do calo, impulsionado pela expressão dos genes YUCCA (YUC) 

(Bai et al., 2013). Em seguida, ocorre a produção da proteína PINFORMED1 

(PIN1), responsável por direcionar o efluxo de auxina para os aglomerados de 

células periféricas (Su et al., 2009). Por outro lado, nas regiões com menores níveis 

de auxinas endógenas, há a indução da expressão do gene WUSCHEL (WUS), 

promovendo a formação do meristema radicular (Su et al., 2009).  

Além das auxinas, as citocininas são reguladores importantes em sistemas 

embriogênicos, elas atuam em processos como divisão celular, regeneração, 

indução de brotos e juntamente com as auxinas determinam o destino celular na 

embriogênese somática (Asghar et al., 2023). 

O ABA é um hormônio que pode ser induzido por tratamentos com auxina, 

por meio da regulação da enzima 9-cis-epoxicarotenóide dioxigenases e seu 

percursor xantoxal (Hansen e Grossmann, 2000). Sua importância na 

embriogênese somática foi demonstrado por meio do uso da fluridona, um forte 

inibidor da biossíntese do ABA, em que a formação dos embriões somáticos 

juntamente com a biossíntese local e o transporte de auxina foram inibidos (Su et 

al., 2013).  
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As giberelinas são conhecidas por serem antagônicas ao ABA, promovendo 

a germinação (Shu et al., 2018), além disso, alguns trabalhos mostram sua 

eficiência na embriogênese somática (Ruduś et al., 2002; Shu et al., 2018).  

O etileno é um hormônio gasoso que durante a embriogênese somática pode 

ser induzido por tratamento auxínicos, por meio da regulação da enzima sintase de 

1-aminociclopropano-1-carboxílico (ACCS) (Santner et al., 2009), e pode até 

mesmo desencadear a biossíntese do ABA (Hansen e Grossmann, 2000).  

Dentre os muitos genes regulados durante a embriogênese somática, a 

família de genes SOMATIC EMBRYOGENESIS RECEPTOR-LIKE KINASE 

(SERK) desempenha um papel crucial em processos que incluem 

diferenciação/transdiferenciação e totipotência celular (Pilarska et al., 2016). 

Estudos anteriores destacam um aumento na expressão dessa família de genes 

em células embriogênicas de Arabidopsis thaliana (Hecht et al., 2001). Além disso, 

pesquisas adicionais demonstraram que essa família de genes apresenta 

expressão diferencial específica em resposta a diferentes reguladores de 

crescimento (Singh e Sinha, 2017).  

Outras famílias importantes de genes envolvidas na embriogênese somática 

incluem as famílias LEAFY COTYLEDON (LEC), WUS e BABYBOOM (BBM). 

Esses genes desempenham papéis fundamentais em processos como fotossíntese 

(Pelletier et al., 2017), estabelecimento do meristema apical do caule (Ikeda et al., 

2009) e regulação da totipotência (Irikova et al., 2012). Além disso, genes 

identificados como marcadores de identidade embriogênica, como BBM e LEC, 

foram detectados em embriões somáticos de cana-de-açúcar, com o gene BBM 

apresentando alto nível de expressão nas fases iniciais da embriogênese somática 

e o gene LEC demonstrando altos níveis de expressão ao longo de toda a fase 

(Maulidiya et al., 2020). 

 

3.5. Vias de biossíntese e sinalização de etileno  

 

O etileno é um hormônio vegetal gasoso que é sintetizado e liberado pelos 

tecidos vegetais das plantas, sendo formado por uma molécula simples (C2H4) e de 

baixo peso molecular (Arshad e Frankenberger, 2002; Neves et al., 2021). Este 

hormônio influencia desde a promoção do crescimento vegetal até a senescência 

da planta a depender da concentração (Iqbal et al., 2017).  
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A biossíntese do etileno se dá por meio da conversão da metionina em 

etileno, sendo intermediada por três reações enzimáticas subsequentes, na 

primeira reação, a metionina é convertida em S-adenosilmetionina (SAM) pela 

enzima SAM-sintetase (SAMS), na segunda reação o SAM é convertido em ACC 

pela enzima ACC-sintetase (ACS) e, por fim, a enzima ACC-oxidase degrada o 

ACC liberando o etileno (Figura 1) (Wang et al., 2002). 

Na última reação enzimática conduzida pela ACC oxidase é gerado, além do 

etileno, o CO2 e cianeto, em seguida o cianeto sofre uma reação química catalisada 

pela enzima β-cianoalanina sintase para formar o β-cianoalanina a fim de controlar 

a toxicidade causada por este composto (Wang et al., 2002). O SAM é o principal 

doador de metil nas plantas sendo responsável pelas reações de metilação que 

causam modificações em lipídios, proteínas e ácidos nucléicos, além disso, é usado 

como substrato para diversas vias bioquímicas, incluindo as vias de biossíntese de 

poliaminas e etileno (Ravanel et al., 1998). A enzima ACS além de produzir ACC, 

ela também converte o SAM em 5-metiltioadenosina (MTA) que posteriormente 

pode ser convertida em metionina permitindo que ocorra a síntese contínua de 

etileno sem a necessidade de acúmulo de metionina, este processo é chamado de 

ciclo de Ciclo de Yang (Figura 1) (Bleecker e Kende, 2000). 

 



14 

 

 

Figura 1: Visão geral esquemática da biossíntese de etileno e da via de sinalização 
canônica. Adaptado de Neves et al. 2021. 
 
 

 

Após a biossíntese do etileno são desencadeadas inúmeras vias de 

sinalização que provocarão uma resposta biológica específica nos tecidos vegetais 

(Johnson e Ecker, 1998). Em Arabidopsis thaliana foram identificadas cinco 
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isoformas de receptores de etileno, sendo elas ETHYLENE RESISTANT1 (ETR1), 

ETR2, ETHYLENE INSENSITIVE4 (EIN4), ETHYLENE RESPONSE SENSOR1 

(ERS1) e (ERS2) (Neves et al., 2021). No entanto, o ETR1 foi o primeiro receptor 

identificado e clonado em Arabidopsis thaliana (Bleecker et al., 1988; Chang et al., 

1993). Essas isoformas apresentam poucas diferenças estruturais entre si, sendo 

que todas possuem, em sua porção N-terminal, três α-hélices transmembranares 

contendo um íon cobre 𝐶𝑢+, que formará o sítio de ligação do etileno (Lacey e 

Binder, 2014). A localização desses receptores de etileno em espécies como 

Arabidopsis, melão e tabaco, se concentra em sua maioria no retículo 

endoplasmático, no entanto, é possível que estes estejam localizados em outras 

membranas celulares (Chen et al., 2002; Grefen et al., 2008). 

Para que ocorra a ligação do etileno nos receptores, localizados no RE, é 

necessário a presença de um íon metálico 𝐶𝑢+, que atua como cofator permitindo 

uma ligação específica e de alta afinidade do etileno aos seus receptores 

(Rodrı́guez et al., 1999). O principal componente da sinalização do etileno é o CTR1 

que interage diretamente com os receptores na membrana (Shakeel et al., 2015). 

A via de sinalização do etileno em plantas tem início com a modificação química da 

proteína CTR1, que funciona como uma quinase no retículo endoplasmático, 

adicionando grupos fosfato ao EIN2 (Neves et al., 2021). Estudos proteômicos das 

respostas ao etileno em Arabidopsis revelaram que na ausência deste hormônio, a 

porção C-terminal do EIN2 é alvo de fosforilação em vários resíduos de Serina e 

Treonina, enquanto essa modificação não ocorre na presença do etileno (Qiao et 

al., 2012).  

Na presença do etileno, a fosforilação do EIN2 é inibida, levando à clivagem 

proteolítica de sua porção C-terminal, o que permite sua liberação do retículo 

endoplasmático e sua translocação para o núcleo (Neves et al., 2021). No núcleo, 

o EIN2 clivado ativa uma série de eventos moleculares, como ativação de fatores 

de transcrição EIN3 e o seu homólogo EIL1, que resultam em expressão gênica 

diferencial e em resposta ao etileno, desempenhando um papel essencial no 

crescimento, desenvolvimento e adaptação das plantas ao ambiente (Ju e Chang, 

2015; Binder, 2020).   
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3.6. Modulação do etileno e o efeito na embriogênese somática  

  

Diversos estudos têm realizado a modulação do etileno por meio de 

inibidores de biossíntese ou sinalização, bem como fontes exógenas de etileno, 

com objetivo de compreender o seu papel nos inúmeros processos fisiológicos 

(Iqbal et al., 2013; Schaller e Binder, 2017). O cloreto de cobalto (CoCl2) é um 

inibidor da biossíntese do etileno e sua ação se dá por meio da inibição da enzima 

ACO (Yu e Yang, 1979). Essa enzima pertence à superfamília de dioxigenases 

dependentes de 2-oxoglutarato e requer ferro como cofator para catalisar a 

conversão de ACC em etileno (Kawai et al., 2014). Entretanto, os íons de cobalto 

competem com o ferro pelo sítio ativo da enzima, resultando na redução ou até 

mesmo na supressão da síntese de etileno (Dilley et al., 1993). Além do CoCl2 

existem outros inibidores que atuam inibindo a biossíntese de etileno como, o 

aminoetoxivinilglicina (AVG) e o ácido aminooxiacético (AOA) (Amrhein e Wenker, 

1979). 

O nitrato de prata (AgNO3) é um inibidor da ação do etileno e tem como alvo 

os receptores de etileno (Schaller e Binder, 2017). Os receptores de etileno e suas 

isoformas possuem um domínio altamente conservado que precisa de um cofator 

Cu+ para recepção do etileno, dessa forma o AgNO3 consegue inibir a ação do 

etileno por meio da substituição do Cu+ pela Ag+ bloqueando a sinalização do 

etileno (Binder et al., 2007; Lacey e Binder, 2014). Além do AgNO3 é muito comum 

o uso de tiossulfato de prata (STS) para inibir ação do etileno (Neves et al., 2021). 

Além do uso de inibidores de etileno é muito comum o uso de outros agentes 

que aumentem a síntese e ação do etileno como o ACC sintético e o ethephon 

(ETH). O precursor ACC tem sido uma estratégia muito utilizada no cultivo in vitro, 

pois aumenta a biossíntese do etileno pela ação da enzima ACO, que 

consequentemente, aumentará a produção de etileno (Lürssen et al., 1979). O 

ácido 2-cloroetilfosfônico conhecido como ethephon pode causar respostas 

semelhantes à de tratamentos com etileno exógeno, por esse motivo é muito 

utilizado para aumento dos níveis de etileno (Yang, 1969). O local de atuação de 

cada modulador está representado na Figura 2 
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Figura 2. Diagrama esquemático de alguns dos principais moduladores do etileno 
e seus pontos de ação. Adaptado de Neves et al. 2021. 
 
 

 

O efeito da inibição da biossíntese do etileno na embriogênese somática foi 

demonstrado no trabalho de Roustan et al. (1989), onde os tratamentos com 

suspensões celulares de cenoura tratados com cloreto de cobalto apresentaram 

um aumento significativo na quantidade de embriões somáticos. Além disso, 

medições de etileno confirmaram que o número de embriões aumentou devido à 

diminuição da produção de etileno, já quando tratados com ETH (69,2 e 692 µM) 

foi verificado a diminuição no número de embriões somáticos (Roustan et al., 1989). 
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O estudo de Nautiyal et al. (2023) examinou o papel do cloreto de cobalto, 

um inibidor da biossíntese do etileno, e do nitrato de prata, um inibidor da ação do 

etileno na embriogênese somática de Azadirachta indica A. Juss (Neem), 

observando que concentrações crescentes tanto de CoCl2 quanto de AgNO3 

resultaram em uma redução significativa na regeneração de embriões somáticos. 

Por outro lado, o CoCl2 foi mais eficiente na inibição da embriogênese somática 

sugerindo seu papel na inibição da produção endógena de etileno, uma vez que 

afeta negativamente a capacidade de regeneração dos tecidos (Nautiyal et al., 

2023). 

Fuentes et al. (2000) trabalhando com cinco genótipos de Coffea canephora 

(café robusta) submetidos a tratamentos com nitrato de prata, observaram que nas 

concentrações de 30 e 60 µM ocorrem altas taxas de formações de embriões 

somáticos, mas quando submetidos a elevadas concentrações de nitrato de prata 

(150 e 300 µM) houve redução na formação de embriões somáticos. Essa queda 

na formação de embriões somáticos pode estar relacionada à toxicidade do nitrato 

de prata e não ao efeito inibitório na percepção do etileno (Fuentes et al., 2000)  

Estudo realizado com explantes foliares de (Solanum betaceum) tamarilho 

mostrou que o uso de nitrato de prata ou AVG promove a formação de calos não-

embriogênicos, e o uso do ETH promove a formação de calos embriogênicos 

durante a etapa de indução (Neves, 2018). Após a transferência dos calos para um 

meio de cultura livre de auxina e enriquecido com nitrato de prata ou AVG foi 

observado um aumento na formação de embriões somáticos, em contrapartida, na 

presença do ETH ocorreu o bloqueio do desenvolvimento (Neves, 2018). 

No entanto, o trabalho de Mantiri et al. (2008) mostrou que a promoção do 

etileno pode ser favorável para a embriogênese somática na espécie de Medicago 

truncatula, em que o uso de 10 µM de ACC e 100 µM de metilglioxal bis 

(guanilhidrazona) (MGBG) apresentaram melhores taxas na indução de embriões 

somáticos. Esses tratamentos também influenciaram no aumento da expressão de 

genes relacionados à síntese de ACS e ACO (Mantiri et al., 2008). 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

 

4.1. Material vegetal 

 

Segmentos nodais contendo gemas de cana-de-açúcar (Saccharum spp.) 

variedade SP-8032-80 foram coletados, individualizados e colocados em bandejas 

plásticas contendo substrato Plantmax® (DDL Agroindústria, Paulínia, SP, Brasil). 

Em seguida, foram mantidos em casa de vegetação por aproximadamente 60 dias 

para a brotação, até que as plantas atingissem cerca de 45 cm de altura. 

 

4.2. Indução e obtenção de calos embriogênicos 

 

O processo de indução e obtenção de calos embriogênicos foi baseado na 

metodologia descrita por Passamani et al. (2018). Plantas com aproximadamente 

45 cm de altura foram coletadas e desinfestadas em câmera de fluxo laminar. A 

etapa de desinfestação consistiu na remoção das folhas maduras e no selamento 

das extremidades dos rolos foliares com parafina, seguido da imersão do material 

em solução contendo álcool etílico 70% (Sigma-Aldrich, St. Louis, EUA) por 1 

minuto. Em seguida, o material foi imerso em solução de hipoclorito de sódio 

comercial a 50% (Qboa®, Anhembi S/A, São Paulo, Brasil), contendo de 2 a 2,5% 

de hipoclorito de sódio, por 30 minutos. A etapa foi finalizada com três lavagens 

consecutivas em água tipo 2, desionizada e autoclavada. 
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A partir do cilindro central asséptico, foram realizadas cortes transversais de 

aproximadamente 2 a 3 mm, e os discos resultantes foram inoculados em tubos de 

ensaio (150 × 25 mm) contendo 10 mL de meio de cultura MS (Murashige e Skoog, 

1962) (Phytotechnology Lab, Overland Park, EUA), suplementado com 20 g L⁻¹ de 

sacarose, 2 g L⁻¹ de Phytagel® (Sigma-Aldrich) e 10 μM de 2,4-D (Sigma-Aldrich). 

O pH do meio de cultura foi ajustado para 5,8 e autoclavado a 121°C por 15 

minutos. Os tubos contendo os explantes foram mantidos no escuro a 25 ± 1ºC por 

45 dias. Após esse período, os calos embriogênicos e não embriogênicos foram 

selecionados com base em suas características morfológicas, conforme 

estabelecido por Silveira et al. (2013) Os calos não embriogênicos foram 

descartados, enquanto os calos embriogênicos foram transferidos para placas de 

Petri (90 × 15 mm) contendo 20 mL do mesmo meio de indução e submetidos a 

três ciclos de subcultura de 21 dias no escuro a 25 ± 1ºC, visando à multiplicação 

do material vegetal. 

   

4.3. Pré-tratamento de maturação com inibidores de etileno em calos 

embriogênicos 

 

Após a terceira subcultura, os calos foram transferidos para o pré-tratamento 

de maturação, em meio de cultura MS isento de reguladores de crescimento vegetal 

(PGRs), suplementado com 20 g L⁻¹ de sacarose e 2 g L⁻¹ de Phytagel. O pH do 

meio de cultura foi ajustado para 5,8 antes da autoclavagem a 121°C por 15 minutos 

(Reis et al., 2021). Nitrato de prata (AgNO₃; Merck, Darmstadt, Alemanha) ou 

cloreto de cobalto (CoCl₂; Sigma-Aldrich, St. Louis, MO, EUA) foram adicionados 

aos demais meios de cultura nas concentrações de 0,5 e 5 μM em câmera de fluxo 

laminar. O meio de cultura sem inibidores de etileno foi considerado o controle. O 

experimento foi conduzido em delineamento inteiramente casualizado (DIC), 

contendo cinco tratamentos com seis repetições, sendo cada repetição composta 

por uma placa de Petri contendo quatro calos embriogênicos, cada um com 250 mg 

de matéria fresca (MF). As placas foram mantidas no escuro a 25±1ºC por 21 dias. 

  



21 

 

4.4. Maturação de calos embriogênicos 

 

Após 21 dias de pré-tratamento de maturação com AgNO₃, CoCl₂ e condição 

sem inibidores (controle), os calos embriogênicos foram transferidos para o meio 

de cultura de maturação, isento de PGRs e inibidores de etileno, composto por meio 

de cultura MS suplementado com 30 g L⁻¹ de sacarose e 2 g L⁻¹ de Phytagel. As 

placas foram mantidas no escuro por sete dias e, em seguida, transferidas para 

uma sala de crescimento com fotoperíodo de 16 horas de luz (GreenPower TLED 

20-W WmB; Koninklijke Philips Electronics NV, Amsterdam, Holanda), intensidade 

luminosa de 55 μmol m⁻² s⁻¹ e temperatura de 25±1°C, até completar 42 dias de 

cultivo. Seis placas por tratamento foram utilizadas para análises morfológicas aos 

0, 28 e 42 dias de maturação. Ao final dos 42 dias, foi realizada a contagem do 

número de embriões somáticos formados e mensurada a matéria fresca (MF) e 

matéria seca (MS). A avaliação da matéria fresca foi realizada em um experimento 

com cinco repetições por tratamento, sendo cada repetição composta por quatro 

calos de 250 mg, totalizando 1000 mg por repetição. Para determinação da matéria 

seca, foram padronizados 300 mg por repetição de cada tratamento, e os calos 

foram secos em estufa a 60°C por 48 horas. O percentual de matéria seca foi 

calculado com base na diferença entre a massa inicial (antes da secagem) e a 

massa final (após a secagem). Os dados foram submetidos à análise de variância 

(ANOVA) (P<0,05) e ao teste de médias SNK a 5% de probabilidade, realizados no 

software R versão 4.4.1 (R CORE TEAM, 2024) e no pacote Agricolae (Mendiburu, 

2019).  

Com base nos dados obtidos, foram realizadas análises proteômicas, 

quantificação de hormônios (ACC, IAA e ABA) e quantificação de poliaminas 

endógenas nos tratamentos controle, 0,5 μM AgNO₃ e 5 μM AgNO₃. 

 

4.5. Análise proteômica 

 

4.5.1 Extração e digestão de proteínas 

 

A análise proteômica foi realizada nos tratamentos controle, 0,5 μM AgNO₃ 

e 5 μM AgNO₃ ao final da fase de pré-tratamento de maturação. Três réplicas 
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biológicas (300 mg de matéria fresca) de calos embriogênicos de cada tratamento 

foram utilizadas. As amostras foram maceradas em nitrogênio líquido e transferidas 

para microtubos de 1,5 mL para extração e digestão de proteínas. As amostras 

foram extraídas adicionando 1 mL de tampão composto por 7M de Ureia (GE 

Healthcare, Freiburg, Alemanha), 2M de Tioureia (GE Healthcare), 2% de Triton X-

100 (GE Healthcare), 1% de Ditiotreitol (DTT, GE Healthcare), 1 mM de Fluoreto de 

Fenilmetanosulfonila (PMSF, Sigma-Aldrich). A quantificação de proteínas foi 

realizada utilizando o método de Bradford (Bradford, 1976) (Bio-Rad Laboratories, 

Hercules, CA, EUA). 

Todas as amostras foram analisadas comparativamente utilizando a 

estratégia de proteômica shotgun label-free. As amostras foram precipitadas pelo 

método metanol/clorofórmio para remover interferentes (Nanjo et al., 2012). Após a 

precipitação das proteínas, as amostras foram ressuspensas em uma solução de 

7M de ureia/2M de tioureia. As proteínas foram digeridas com tripsina (V5111; 

Promega, Madison, WI, EUA; proporção final 1:100 enzima:proteína) utilizando a 

preparação de amostras assistida por filtro (FASP) (Millipore, Billerica, MA, EUA) 

(Burrieza et al., 2019). Os peptídeos foram secados a vácuo e solubilizados em 50 

μL de uma solução contendo 5% (v/v) de acetonitrila (Thermo Fisher Scientific, 

Waltham, MA, EUA) e 0,1% (v/v) de ácido fórmico (Sigma-Aldrich) em água de grau 

para espectrometria de massas (MS) (Sigma-Aldrich). A concentração de peptídeos 

foi estimada medindo-se a absorbância a 205 nm utilizando um espectrofotômetro 

NanoDrop 2000c (Thermo Fisher Scientific, Waltham, EUA). 

 

4.5.2 Análise de espectrometria de massa 

 

Na análise por espectrometria de massas foi utilizado um sistema de 

cromatografia líquida de ultra eficiência, nanoAcquity UPLC M-class (Waters, 

Manchester, Reino Unido), acoplado a um espectrômetro de massas Synapt G2 Si 

(Waters, Manchester, Reino Unido), equipado com uma fonte de ionização por 

electrospray (ESI)-MS/MS. Foram carregados 2 μg de peptídeos em uma coluna 

de pré-concentração C18 (100 Å, 5 µm, 180 µm × 20 mm, 2D; Waters) a um fluxo 

de 5 μL min-1 por 3 minutos, seguida pela transferência para uma coluna analítica 

em fase reversa HSS T3 (100 Å, 1.8 µm, 75 µm × 150 mm; Waters) a um fluxo de 

400 nL min-1 e mantida aquecida a 45°C. Na separação dos peptídeos foi utilizado 
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um gradiente binário, com a fase móvel A composta por água MS, com 0,1% de 

ácido fórmico, e fase móvel B composta por acetonitrila contendo 0,1% de ácido 

fórmico. O gradiente começou com 5% da fase B, aumentando para 40% até 92 

minutos, e de 40% para 99% até 96 minutos, permanecendo em 99% até o minuto 

100. Posteriormente, a fase B foi reduzida novamente para 5% até o minuto 102 e 

mantida nessa proporção até o final da corrida, aos 118 minutos. 

O espectrômetro de massas foi operado em modo positivo de alta resolução 

(modo V) e aquisição de dados independente (DIA) com uma resolução de 35.000 

FWHM em mobilidade iônica (HDMSE). No modo de alta energia, a energia de 

colisão foi ajustada de 25 a 55 V. A voltagem do cone foi ajustada para 40 V, 

enquanto a voltagem da capilar foi mantida a 2800 V. A pressão do gás de 

nanofluxo foi de 0,5 bar, o fluxo de gás de purga foi ajustado para 150 L h -1 e a 

temperatura da fonte foi mantida a 100°C. Nos parâmetros do analisador tempo-

de-voo (TOF), o tempo de varredura foi ajustado para 0,5s em modo contínuo, 

cobrindo uma faixa de massa de 50 a 2000 Da. O padrão de calibração externa 

utilizado foi o [Glu1]-fibrinopeptídeo B humano (Waters) a 100 fmol μL-1, e a 

aquisição da massa de bloqueio foi realizada a cada 30 segundos. Espectros de 

massas foram adquiridos e analisados utilizando o software MassLynx 4.1 (Waters). 

 

4.5.3 Análise de dados proteômicos 

 

Os dados espectrais de proteômica MS/MS foram processados e a base de 

dados foi pesquisada utilizando o software ProteinLynx Global SERVER (PLGS) 

v.3.02 (Waters) contra o banco de proteínas de S. spontaneum AP85-441 (Zhang 

et al., 2018) (versão do banco de dados: disponível em: Ensembl plants - 

v20190103). As configurações para o processamento dos dados brutos incluíam 

um limiar de energia baixa de 150 (contagens), limiar de energia alta de 50 e 

intensidade mínima de 750. Além disso, a análise foi realizada com os seguintes 

parâmetros: até 2 clivagens perdidas, pelo menos 3 íons fragmentados por 

peptídeo, no mínimo 7 íons fragmentados por proteína, pelo menos 2 peptídeos por 

proteína, modificações fixas de carbamidometilação e modificações variáveis de 

oxidação e fosforilação. A taxa de falso positivo (FDR) para a identificação de 

peptídeos e proteínas foi definida com um máximo de 1%, com um comprimento 

mínimo de 6 aminoácidos para os peptídeos. As quantificações label-free foram 
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realizadas usando a abordagem de quantificação TOP3, seguida por normalização 

multidimensional implementada no software ISOQuant v.1.7 (Distler et al., 2014). 

Os critérios para identificar proteínas foram: FDR de 1%, pontuação do peptídeo 

maior que 6, comprimento mínimo do peptídeo de 6 aminoácidos e pelo menos 2 

peptídeos por proteína. 

Para garantir a precisão dos resultados, apenas proteínas detectadas em 

todos os três replicados biológicos ou ausentes (no caso de proteínas únicas) foram 

incluídas na análise de acumulação diferencial. Proteínas com um teste t de 

Student significativo (bilateral; variâncias iguais; p < 0.05) foram classificadas como 

up-regulada se o log2 de razão entre tratamentos (fold change, FC) fosse maior que 

0,6, ou down-regulada se o Log2 FC fosse menor que -0,6. A anotação funcional foi 

realizada automaticamente usando o software OmicsBox V3.0 

(https://www.biobam.com), complementada por anotação manual no UniProtKB 

(https://www.uniprot.org). Ortólogos de Arabidopsis de proteínas diferencialmente 

acumuladas (DAPs) foram utilizados para análise de enriquecimento (p-valor < 

0,05) de processos biológicos, funções moleculares e vias KEGG (Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomes) na ferramenta Metascape (Zhou et al., 

2019). Eles também foram usados para prever redes de interação via STRING 

v12.0 (Szklarczyk et al., 2021), além de identificar quinases, fatores de transcrição 

e reguladores transcricionais utilizando o software iTAK (http://itak.feilab.net/cgi-

bin/itak/index.cgi) (Zheng et al., 2016). Para desenvolver a rede de interação 

proteína-proteína, priorizou-se as proteínas que se acumularam ou tiveram sua 

abundância reduzida no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, aquelas que se 

acumularam ou tiveram sua abundância reduzida no tratamento com 5 µM de 

AgNO₃ e aquelas que se acumularam em ambos os tratamentos, enriquecendo vias 

associadas à embriogênese somática. O pacote Mfuzz foi utilizado para análise de 

agrupamento dos DAPs (p < 0,05 e Log2 FC > 0,6 ou <-0,6) em pelo menos uma 

comparação entre as diferentes concentrações dos tratamentos com nitrato de 

prata (Kumar e Futschik, 2007). 

  

4.6. Quantificação de hormônios vegetais 

 

Para a quantificação de hormônios vegetais, três repetições biológicas (250 

mg de massa fresca por amostra) de calos embriogênicos ao final do pré-

https://www.biobam.com/
https://www.uniprot.org/
http://itak.feilab.net/cgi-bin/itak/index.cgi
http://itak.feilab.net/cgi-bin/itak/index.cgi


25 

 

tratamento de maturação foram coletadas para os tratamentos controle, 0,5 μM e 5 

μM de AgNO₃. A extração hormonal foi realizada seguindo o protocolo de Silveira 

et al. (2004), com modificações. As amostras foram maceradas em nitrogênio 

líquido e homogeneizadas em 1,5 mL de tampão de extração contendo 80% de 

etanol (Merck) e 1% de polivinilpirrolidona (PVP, Sigma-Aldrich) em microtubos de 

2 mL. Os extratos foram sonicados por 10 minutos e vortexados por 10 minutos a 

4°C, seguidos de centrifugação a 16.000 × g por 10 minutos a 4°C. Os 

sobrenadantes foram coletados e secos a vácuo a 45ºC até aproximadamente 20% 

do volume inicial (300 μL). Os extratos secos foram ajustados para um volume de 

500 μL com água Milli-Q, e o pH foi ajustado para 3,0 utilizando ácido acético a 

30% (v/v) (Sigma-Aldrich). Para o fracionamento dos hormônios vegetais, 1 mL de 

éter etílico (Sigma-Aldrich) foi adicionado a cada amostra e vortexado para separar 

as fases orgânica e inorgânica. Os tubos foram congelados em nitrogênio líquido 

por 10 segundos, e a camada orgânica (não congelada) foi então transferida para 

um novo microtubo de 1,5 mL e completamente evaporada sob vácuo a 45ºC. As 

amostras secas foram ressuspendidas em 200 μL de uma solução 90:10 de 

água:metanol (grau MS; Tedia, Fairfield, USA), filtradas através de filtros de seringa 

PVDF de 0,2 μm (13 mm; Kinesis Ltd., Cambridgeshire, UK) e transferidas para 

vials para análise por espectrometria de massa.  

A cromatografia líquida e a espectrometria de massas (LC-MS/MS) foram 

realizadas utilizando um sistema Acquity UPLC I-Class FTN (Waters, Manchester, 

UK) conectado a um espectrômetro de massa triplo quadrupolo, equipado com uma 

fonte de ionização por eletrospray (ESI) dual ortogonal de alto desempenho Z-spray 

(Waters). Os metabólitos foram separados injetando 10 μL da solução recuperada 

da extração em uma coluna BEH C18 (1,7 μm, 2,1 × 50 mm) mantida a 40ºC, com 

uma taxa de fluxo de 300 μL min⁻¹. O gradiente binário utilizou água grau LC-MS 

com 0,01% de ácido fórmico e metanol grau LC-MS com 0,01% de ácido fórmico 

como eluentes. A eluição por gradiente iniciou com 10% de metanol por dois 

minutos, aumentando linearmente de 10% para 90% aos seis minutos, e depois 

para 100% aos sete minutos. O gradiente foi reduzido novamente para 10% durante 

50 segundos e mantido em 10% até o experimento ser concluído aos nove minutos. 

Para a aquisição por espectrometria de massa, foi utilizado um nebulizador 

pressurizado com gás nitrogênio a 7 bar, um fluxo de dessolvatação de 1000 L h⁻¹ 

e uma taxa de fluxo de cone de 150 L h⁻¹. A temperatura de dessolvatação foi 
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ajustada para 650°C, a temperatura da fonte foi 150°C e a voltagem do capilar foi 

3 kV. No espectrômetro de massa em tandem (MS/MS), utilizou-se gás argônio 

como gás de colisão com uma pressão de 0,8 kgf cm² na célula de colisão. A 

aquisição foi programada para operar no modo de monitoramento de reações 

múltiplas (MRM), com voltagem do cone, energia de colisão e massas de precursor 

e fragmento específicas para cada hormônio estudado. Os espectros de massa 

foram adquiridos utilizando o software MassLynx v4.2 (Waters), com espectros 

metabolômicos suavizados por médias de dois pontos. As áreas dos picos de ácido 

abscísico (ABA), ácido 1-aminociclopropano-1-carboxílico (ACC) e ácido indol-3-

acético (IAA) foram estimadas a partir de uma curva padrão em concentrações de 

0 a 200 pg, utilizando o software TargetLynx XS (Waters). As médias das três 

repetições biológicas por tratamento foram analisadas estatisticamente pelo teste 

SNK, determinando diferenças significativas entre as médias ao nível de 5% de 

probabilidade. 

 

4.7. Determinação de poliaminas endógenas livres (PAs) 

 

A determinação de poliaminas livres seguiu o protocolo descrito por (Aragão 

et al., 2017). As poliaminas endógenas livres foram determinadas ao final do pré-

tratamento de maturação no controle e nos tratamentos com 0,5 μM de AgNO₃ e 5 

μM de AgNO₃. Três repetições biológicas (200 mg de matéria fresca) de calos 

embriogênicos de cada tratamento foram maceradas em ácido perclórico a 5% 

(Merck, Darmstadt, Alemanha). Após incubação a 4°C por 1 hora, as amostras 

foram centrifugadas a 20.000 x g por 20 minutos na mesma temperatura. O 

sobrenadante resultante foi coletado para a análise das poliaminas livres, que foram 

derivatizadas com cloreto de dansila (Merck). A identificação e quantificação das 

poliaminas foram realizadas por cromatografia líquida de alta eficiência (HPLC; 

Shimadzu, Kyoto, Japão) utilizando uma coluna de fase reversa Shimadzu Shin-

pack CLC ODS C18 (5 μm).  

O gradiente cromatográfico foi estabelecido com a adição progressiva de 

acetonitrila absoluta (Merck) a uma solução aquosa contendo 10% de acetonitrila 

(pH ajustado para 3,5 com ácido clorídrico, Merck). O gradiente iniciou com 65% 

de acetonitrila nos primeiros 10 minutos, aumentando para 100% entre 10 e 13 

minutos, e sendo mantido em 100% de 13 a 21 minutos, com um fluxo constante 
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de 1 mL min⁻¹ a 40°C. A detecção das poliaminas foi realizada por um detector de 

fluorescência configurado para excitação a 340 nm e emissão a 510 nm. As áreas 

e os tempos de retenção dos picos das poliaminas foram comparados com padrões 

comerciais de Putrescina (Put), Espermidina (Spd) e Espermina (Spm) fornecidos 

pela Sigma-Aldrich. As médias das três repetições biológicas por tratamento foram 

analisadas estatisticamente utilizando o teste SNK para determinar diferenças 

significativas entre as médias ao nível de 5% de probabilidade. 
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5. RESULTADOS 

 

 

 

5.1. Efeitos do pré-tratamento de maturação com AgNO₃ e CoCl₂ na 

diferenciação e no desenvolvimento de embriões somáticos de cana-de-

açúcar 

 

Após 21 dias de pré-tratamento de maturação com inibidores de etileno, os 

calos foram transferidos para o meio de cultura de maturação, livre de AgNO₃ e 

CoCl₂, e mantidos sob luz para promover a diferenciação dos embriões somáticos. 

Os aspectos morfológicos dos calos foram avaliados aos 0, 28 e 42 dias de 

maturação (Figura 3f). No tempo 0, não foram observadas diferenças visuais 

significativas na morfologia dos calos, que apresentavam características uniformes 

de coloração amarelada e estrutura compacta (Figura 3: A, D, G, K e N). Após 28 

dias de maturação, já havia sinais de diferenciação, com o aparecimento de pontos 

de clorofila e pigmentos de antocianina na superfície dos calos (Figura 3: B, E, I, L 

e O). Ao final de 42 dias de maturação, foi possível observar a formação de 

embriões somáticos nos tratamentos controle, 0,5 µM CoCl₂ e 5 µM CoCl₂ (Figura 

3: C, F e J). No tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, houve um número 

significativamente maior de embriões somáticos (Figura 3: M). No entanto, no 

tratamento com 5 µM de AgNO₃, observou-se uma menor formação de embriões 

somáticos, bem como altos níveis de oxidação nos calos, possivelmente devido à 

fitotoxicidade do nitrato de prata (Figura 3: P). 
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Figura 3. Aspectos morfológicos dos calos embriogênicos de cana-de-açúcar 

durante a fase de maturação. A-C Controle; D-F 0,5 µM CoCl₂; G-J 5 µM CoCl₂; K-
M 0,5 µM AgNO₃; N-P 5 µM AgNO₃. T0 = 0, T28 = 28 e T42 = 42 dias de maturação. 
 
 
 

Os embriões somáticos foram avaliados quanto ao número de embriões e 

ao aumento da matéria fresca e seca ao final de 42 dias de maturação (Tabela 1). 

Os tratamentos contendo CoCl₂ nas concentrações de 0,5 e 5 µM não diferiram 

estatisticamente do controle em relação ao número de embriões somáticos, ao teor 

de matéria fresca e seca. Por outro lado, o tratamento com AgNO₃ 0,5 µM resultou 

em um aumento significativo no número de embriões somáticos, atingindo 65,5, e 

no incremento de matéria seca (0,02158 g), sendo estatisticamente superior aos 

demais tratamentos, embora não tenha apresentado diferenças significativas no 

incremento de matéria fresca (Tabela 1). Em contraste, o tratamento com AgNO₃ 5 

µM apresentou uma redução significativa no número de embriões somáticos (15,6) 

entre os tratamentos, com exceção do tratamento com CoCl₂ 5 µM, não mostrando 
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diferença estatística em relação ao controle e aos tratamentos com cloreto de 

cobalto quanto ao incremento de matéria fresca e seca (Tabela 1). 

 
 

 

Tabela 1. Avaliação dos efeitos de diferentes concentrações de AgNO₃ e CoCl₂ no 

desenvolvimento de embriões somáticos de cana-de-açúcar 

Efeitos de diferentes concentrações de AgNO₃ e CoCl₂ no desenvolvimento de 
embriões somáticos de cana-de-açúcar ao longo de 42 dias. Valores seguidos por 
letras diferentes diferem pelo teste de médias SNK a 5% de probabilidade. n=6 para 
número de embriões e n=5 para conteúdo de matéria fresca e seca. Coeficiente de 
variação (CV) para o número de embriões = 54,45%. CVmatéria fresca = 9,42% e 
CVmatéria seca = 17,56%. 
 
 
 

Devido às diferenças estatísticas encontradas nos tratamentos contendo 

AgNO₃ 0,5 e 5 µM em comparação ao tratamento controle, esses dois tratamentos 

e o controle foram selecionados para análises adicionais de proteômica, 

quantificação de hormônios e poliaminas endógenas livres. 

 

5.2. Análise proteômica de calos embriogênicos de cana-de-açúcar sob 

diferentes concentrações de nitrato de prata 

 

Para avançar na compreensão dos mecanismos moleculares envolvidos nos 

efeitos do pré-tratamento de maturação com AgNO₃, foi realizada uma abordagem 

proteômica bottom-up. Um total de 2.258 proteínas foram identificadas. Após a 

análise proteômica comparativa, 448 proteínas foram identificadas como 

diferencialmente reguladas em pelo menos uma comparação entre as diferentes 

concentrações de AgNO₃ ao final do pré-tratamento de maturação (Apêndice).  

A análise de agrupamento revelou seis clusters que permitiram uma melhor 

separação dos padrões de acumulação proteica ao final do pré-tratamento de 

maturação (Figura 4). O Cluster 1 incluiu 98 proteínas que apresentaram 

Tratamentos Número de 
embriões 

Matéria fresca (g) Matéria seca (g) 

Controle 40,1 b 4,8090 a 0,01732 b 

AgNO3 0,5 65,5 a 4,5408 a 0,02158 a 

AgNO3 5 15,6 c 4,6386 a 0,01526 b 

CoCl2 0,5 46,4 b 5,1434 a 0,01740 b 

CoCl2 5 31,1 bc 4,4094 a 0,01812 b 



31 

 

acumulação semelhante nos tratamentos com AgNO₃, independentemente da 

concentração (0,5 e 5 µM). O Cluster 2 identificou 45 proteínas com redução na 

acumulação, especificamente no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃. O Cluster 3 

agrupou 64 proteínas que se acumularam especificamente no tratamento com 0,5 

µM de AgNO₃. O Cluster 4 destacou 90 proteínas cuja abundância foi reduzida no 

tratamento com 5 µM de AgNO₃. Por outro lado, o Cluster 5 reuniu 62 proteínas 

que apresentaram aumento na acumulação no tratamento com 5 µM de AgNO₃. 

Finalmente, o Cluster 6 incluiu 89 proteínas que apresentaram maior abundância 

no tratamento controle. 

 
 

 

Figura 4. Resultados da análise comparativa dos dados proteômicos ao final do pré-

tratamento de maturação. A análise de agrupamento revelou que seis grupos permitiram 
uma melhor separação dos padrões de acúmulo de proteínas: proteínas com acúmulo 

semelhante nos tratamentos com AgNO₃, independentemente da concentração (0,5 e 5 
µM) (Cluster 1); proteínas com acúmulo reduzido especificamente no tratamento com 

AgNO₃ 0,5 µM (Cluster 2); proteínas que acumularam especificamente no tratamento com 
AgNO₃ 0,5 µM (Cluster 3); proteínas cuja abundância foi significativamente reduzida no 

tratamento com AgNO₃ 5 µM (Cluster 4); proteínas que apresentaram maior acúmulo no 

tratamento com AgNO₃ 5 µM (Cluster 5); e proteínas com maior abundância no tratamento 
controle (Cluster 6). 
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Tabela 2. Proteínas diferencialmente acumuladas associadas à modulação da 

sinalização do etileno no calo embriogênico de cana-de-açúcar e seus respectivos 
ortólogos em Arabidopsis thaliana. A análise estatística e funcional dos dados 
proteômicos comparativos identificou proteínas potencialmente envolvidas na 
diferenciação do calo embriogênico em embriões somáticos, moduladas em 
resposta à sinalização do etileno 

ID da proteína BLAST Top Hit Ortólogos de 
Arabidopsis 

Cluster 

Sspon.06G0034800-1D DNA replication licensing 

factor MCM2 

MCM2 2 

Sspon.04G0008080-1A Adenosine kinase 2 ADK2-2 3 
Sspon.03G0008370-4D Phosphoethanolamine N-

methyltransferase 1 
NMT1 3 

Sspon.04G0011260-2B Acetyl-coenzyme A 
synthetase 

Chloroplastic/glyoxysomal 

ACS 1 

Sspon.07G0038270-1D Proliferating Cell Nuclear 
Antigen 

PCNA2 3 
 

Sspon.02G0004290-2 Scarecrow-like protein 32 SCL32 3 
 

Sspon.06G0006520-3C Cell division control 
protein 48 homolog 

CDC48D 4 

Sspon.01G0052050-1C Trifuncional UDP-glicose 
4,6-desidratase/UDP-4-
ceto-6-desoxi-D-glicose 
3,5-epimerase/UDP-4-

ceto-L-ramnose-redutase 
RHM2 

RHM1 3 

Sspon.02G0031860-3C Methionine Synthase MS1 4 
Sspon.03G0015850-1A S-Adenosylmethionine 

Synthase 3 
SAM2 2 

Sspon.03G0042170-2D 1-aminocyclopropane-1-
carboxylate oxidase 1 

ACO1-2 1 

Sspon.04G0016140-1A peroxiredoxina-2E-2, 
chloroplastic-like 

PRXIIE 5 
 

Sspon.01G0052180-1C Chain A, L-ascorbate 
peroxidase 

APX1 5 

Sspon.05G0020230-1A probable indole-3-acetic 
acid-amido synthetase 

GH3.8 

GH3.1 5 
 

Sspon.01G0041400-1B BR-signaling kinase 2 BSK2 5 
Sspon.04G0017510-4D Cullin-associated 

NEDD8-dissociated 
protein 1 

CAND1 4 

Sspon.03G0034420-1B ATP-citrate synthase beta 

chain protein 1 

ACLB-2 1 

 
 
 

5.3. Análise funcional de dados proteômicos 

 
A análise de enriquecimento de ontologia gênica revelou que, ao final do pré-

tratamento de maturação, o tratamento que aumentou o número de embriões 

somáticos e o incremento de matéria seca (AgNO₃ 0,5 µM) apresentou 
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enriquecimento no processo biológico de catabolismo celular. No contexto das vias 

do KEGG, o metabolismo de alanina, aspartato e glutamato, o metabolismo do 

carbono e a biossíntese de aminoácidos se destacaram como as únicas vias 

enriquecidas (Figura 5). Por outro lado, no tratamento que reduziu o número de 

embriões somáticos (AgNO₃ 5 µM), as proteínas acumuladas foram enriquecidas 

apenas em duas vias do KEGG: metabolismo do carbono e biossíntese de 

aminoácidos. Além disso, as proteínas com acumulação reduzida neste tratamento 

foram enriquecidas no processo metabólico de aminoácidos modificados, nas vias 

do KEGG do metabolismo do carbono, biossíntese de aminoácidos e fixação de 

carbono pelo ciclo de Calvin, bem como nas funções moleculares de ligação ao 

NAD e atividade de liase (Figura 5). As proteínas acumuladas nos tratamentos com 

AgNO₃, independentemente da concentração, enriqueceram o processo biológico 

de catabolismo celular e, em termos de vias do KEGG, as mais enriquecidas foram 

metabolismo do carbono, biossíntese de aminoácidos, metabolismo de glicoxilato 

e dicaboxilato, e o proteossomo. As funções moleculares mais enriquecidas foram 

a atividade de liase e a ligação ao NAD (Figura 5). 

 
 

 

Figura 5. Análise de enriquecimento de ontologia gênica (processos biológicos e funções 

moleculares) e vias do KEGG, destacando os grupos de proteínas diferencialmente 

acumuladas em resposta às diferentes concentrações de AgNO₃ ao final do pré-tratamento 
de maturação. O tratamento que promoveu o maior número de embriões somáticos (0,5 

µM AgNO₃) mostrou enriquecimento no processo catabólico celular biológico e nas vias do 
KEGG Metabolismo do carbono, Metabolismo de alanina, aspartato e glutamato e 
Biossíntese de aminoácidos. Em contraste, o tratamento que impactou negativamente a 

formação de embriões somáticos (5 µM AgNO₃) mostrou enriquecimento limitado às vias 
do KEGG Metabolismo do carbono e Biossíntese de aminoácidos. As proteínas 

acumuladas nos tratamentos com AgNO₃, independentemente da concentração, 
enriqueceram o processo catabólico celular. Nas vias do KEGG, destacaram-se 
metabolismo do carbono, biossíntese de aminoácidos, metabolismo de glicoxilato e 
dicaboxilato, e o proteossomo. As funções moleculares mais enriquecidas foram atividade 

de liase e ligação ao NAD.  
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5.4. Rede de interação proteína-proteína 

 

Os dados da análise funcional e da acumulação diferencial de proteínas 

foram utilizados nos seguintes cenários: proteínas que acumularam ou tiveram sua 

abundância reduzida no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, associadas a um 

aumento no número de embriões; proteínas que acumularam ou tiveram sua 

abundância reduzida no tratamento com 5 µM de AgNO₃, que resultaram na 

redução do número de embriões somáticos; e proteínas que acumularam em 

ambos os tratamentos ao final do pré-tratamento de maturação. As sequências 

FASTA das proteínas foram analisadas no STRING para prever interações 

proteína-proteína. A análise revelou uma rede funcional composta por proteínas 

envolvidas em várias vias metabólicas, incluindo metabolismo do carbono, 

metabolismo do piruvato, replicação do DNA, metabolismo de cisteína e metionina, 

e metabolismo de açúcares amino e nucleotídeos de açúcares (Figura 6).  

 

Figura 6: A rede de interações proteína-proteína foi construída com proteínas 

diferencialmente acumuladas (DAPs) reguladas por diferentes concentrações de 
AgNO₃ (0,5 e 5 µM) ao final do pré-tratamento de maturação. Utilizando o STRING 
v.12.0, a análise foi realizada com proteínas de Saccharum officinarum baseadas 
nos ortólogos de Arabidopsis thaliana. As proteínas foram agrupadas por vias do 
KEGG, com a seguinte codificação de cores: vermelho (metabolismo de carbono), 
rosa (metabolismo de cisteína e metionina), verde (metabolismo do piruvato), roxo 
(replicação do DNA) e amarelo (metabolismo de açúcares amino e nucleotídeos de 
açúcares). A rede foi gerada com confiança média, definida por um valor de 
interação > 0,4. 
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5.5. Alterações no perfil hormonal de calos embriogênicos de cana-de-açúcar 

sob diferentes concentrações de nitrato de prata 

 

A análise dos hormônios livres revelou que os tratamentos com 0,5 e 5 µM 

de AgNO₃ modularam os níveis de ABA e IAA de forma distinta em relação ao 

controle ao final do pré-tratamento de maturação (Figura 7). Não foram observadas 

diferenças significativas nos níveis de ACC entre os tratamentos com AgNO₃ a 0,5 

e 5 µM e o tratamento controle (Figura 7a). Quanto ao ABA, o tratamento com 0,5 

µM de AgNO₃ resultou em um aumento significativo nos níveis desse hormônio 

quando comparado aos outros tratamentos (controle e 5 µM de AgNO₃). Por outro 

lado, o tratamento com 5 µM de AgNO₃ levou a uma redução significativa nos níveis 

de ABA em relação aos outros tratamentos (Figura 7b). Em relação ao IAA, o 

tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ mostrou um aumento significativo nos níveis 

desse hormônio em comparação ao controle. No entanto, o tratamento com 5 µM 

de AgNO₃ não apresentou diferenças estatísticas em comparação com o controle 

ou com o tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ (Figura 7c). 
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Figura 7. Níveis dos hormônios livres e do precursor (ACC) nos tratamentos 

controle, AgNO₃ 0,5 μM e AgNO₃ 5 μM ao final do pré-tratamento de maturação. 
Níveis de ACC (a), ABA (b) e IAA (c). Médias seguidas por letras diferentes são 
significativamente diferentes de acordo com o teste SNK (Student-Newman-Keuls) 
(P<0,05). MF = Massa Fresca. CVACC = 29,16%; CVABA = 15,08%; e CVIAA = 
11,59%.  
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5.6. Determinação de poliaminas endógenas livres em calos embriogênicos 

de cana-de-açúcar sob diferentes concentrações de nitrato de prata 

 

O conteúdo total de poliaminas livres endógenas não variou 

significativamente em resposta ao tratamento com AgNO₃ nas concentrações de 

0,5 e 5 µM ao final do pré-tratamento de maturação (Figura 8a). Da mesma forma, 

não foram identificadas diferenças estatísticas nos níveis de Putrescina (Figura 8b), 

Espermidina (Figura 8c) e Espermina (Figura 8d) entre os tratamentos avaliados. 

 
 
 

 

Figura 8. Determinação dos níveis de poliaminas livres endógenas (µg g-¹ de 

matéria fresca) nos tratamentos controle, 0,5 μM AgNO₃ e 5 μM AgNO₃ ao final do 
pré-tratamento de maturação. Nível total de poliaminas livres (a), putrescina (Put) 
(b), espermidina (Spd) (c), espermina (Spm) (d). Médias seguidas por letras 
diferentes são significativamente diferentes de acordo com o teste SNK (Student-
Newman-Keuls) (P<0,05). CVTotal = 20,12%; CVPut = 19,93%; CVSpd = 22,28%; e 
CVSpm = 28,62%. 
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6. DISCUSSÃO 

 

 

 

6.1. O pré-tratamento de maturação com AgNO₃ na concentração de 0,5 µM 

otimiza a embriogênese somática em cana-de-açúcar por meio do 

aumento dos níveis de ABA e alterações no perfil proteômico 

 

Os íons de prata são amplamente reconhecidos na literatura como potentes 

inibidores da ação do etileno, competindo com os íons de cobre pelos sítios ativos 

dos receptores presentes nas membranas. Essa substituição do cofator de cobre 

bloqueia os receptores em uma conformação que reprime permanentemente as 

respostas ao etileno (Kumar et al., 2009). No presente estudo, a adição de 0,5 µM 

de AgNO₃ como pré-tratamento de maturação resultou em um aumento significativo 

no número de embriões somáticos e promoveu um maior acúmulo de matéria seca 

nos calos embriogênicos (Tabela 1). Esses resultados estão em conformidade com 

os relatos de várias espécies de plantas, como Andrographis paniculata (Martin, 

2004), Coffea canephora (Fuentes et al., 2000), Daucus carota (Roustan et al., 

1990) e Phoenix dactylifera (Khayri & Bahrany, 2001; Khayri, 2004). 

Nessas espécies, o uso de nitrato de prata demonstrou aumentar 

significativamente a formação de embriões somáticos e, em alguns casos, a massa 

do calo, resultados que corroboram os observados neste estudo. No entanto, os 

mecanismos moleculares subjacentes à eficiência do nitrato de prata na 

diferenciação de embriões somáticos permanecem pouco explorados. 
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Altos níveis de ABA durante as fases intermediárias da embriogênese 

somática favorecem o acúmulo de reservas de armazenamento, como 

carboidratos, proteínas e lipídios, conforme relatado por Finkelstein e Gibson, 

(2002). No presente estudo, o maior acúmulo de ABA observado no final do pré-

tratamento de maturação contribuiu significativamente para o aumento da matéria 

seca no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ (Figura 7b). O efeito promotor do nitrato 

de prata sobre os níveis endógenos de ABA já foi demonstrado anteriormente 

durante a maturação de embriões somáticos de Picea glauca (Kong e Yeung, 

1995).  

O papel positivo do ABA na embriogênese somática de cana-de-açúcar foi 

evidenciado pela inclusão de um pré-tratamento de maturação sem reguladores de 

crescimento. Essa estratégia aumentou os níveis de ABA, favoreceu a formação de 

um maior número de embriões somáticos, promoveu um aumento significativo na 

massa fresca e reduziu os níveis de ACC, sugerindo uma possível diminuição na 

síntese de etileno (Reis et al., 2021). 

Altos níveis de ABA foram acompanhados por um aumento significativo de 

IAA no tratamento com 0,5 μM de AgNO₃, em comparação com o tratamento 

controle, no final do pré-tratamento de maturação (Figura 7c). O IAA desempenha 

um papel essencial na diferenciação celular e no estabelecimento da polaridade em 

embriões somáticos, regulando os padrões de divisão celular e a organização dos 

tecidos (Nic-Can e Loyola-Vargas, 2016). O transporte polar de auxina é crucial 

para a formação de gradientes hormonais que guiam o desenvolvimento 

embrionário, incluindo a formação de meristemas apicais e outras estruturas 

fundamentais (Winnicki, 2020). Em Arabidopsis, nas primeiras fases da formação 

de embriões somáticos, o ABA desempenha um papel fundamental na mediação 

da biossíntese e transporte de auxina, de modo que o uso de fluridona, um inibidor 

da biossíntese de ABA, impactou negativamente tanto os níveis de IAA quanto sua 

distribuição, comprometendo o desenvolvimento embrionário (Su et al., 2013).  

No tratamento com 0,5 μM de AgNO₃, foi observada a acumulação da 

proteína Phosphoethanolamine N-methyltransferase 1 (NMT1; 

Sspon.03G0008370-4D), característica do grupo 3 (Figura 4). A enzima NMT1 

catalisa três reações de metilação na via de biossíntese da fosfatidilcolina, um 

fosfolipídio de membrana que desempenha um papel crucial como substrato para 

várias enzimas modificadoras de ácidos graxos (Chen et al., 2018). Além disso, a 
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fosfatidilcolina está envolvida na biossíntese de lipídios de reserva e age como uma 

molécula sinalizadora lipídica (Bates e Browse, 2011). 

Em Arabidopsis, a perda funcional do NMT1 impacta drasticamente a 

manutenção do meristema apical radicular (RAM) e o transporte polar de auxina, 

destacando a importância dessa enzima na manutenção e integridade das 

membranas celulares, bem como no funcionamento correto das proteínas PIN, 

responsáveis pela distribuição de auxina (Zou et al., 2019). Dada a importância do 

NMT1 na integridade celular e no transporte de auxina, é possível que o aumento 

dessa enzima no tratamento com 0,5 μM de AgNO₃ tenha contribuído para o melhor 

desenvolvimento dos embriões somáticos, promovendo uma distribuição mais 

eficiente de IAA. Essa distribuição otimizada pode ter favorecido os processos de 

diferenciação celular e a organização dos tecidos, aspectos fundamentais para o 

desenvolvimento embrionário. 

Nos sistemas vegetais, os fatores de transcrição GRAS desempenham 

papéis fundamentais em diversos processos biológicos, incluindo o 

desenvolvimento da planta, transdução de sinal do fitochrome A, padronização 

radial das raízes e brotos, manutenção dos meristemas e transdução de sinal de 

giberelina (Bolle, 2004; Guo et al., 2017; Waseem et al., 2022). No tratamento com 

0,5 µM AgNO₃, a proteína Scarecrow-like protein 32 (SCL32; Sspon.02G0004290-

2), pertencente à família GRAS, foi identificada com o padrão de acúmulo 

característico do cluster 3 (Figura 4).  

Membros da família GRAS de proteínas desempenham papéis essenciais 

na embriogênese somática em várias espécies. Em Lilium pumilum, estudos 

mostraram que o silenciamento do lpu-miR171 e a superexpressão de LpSCL6-II e 

LpSCL6-I promoveram o acúmulo de amido e aumentaram a expressão de genes 

relacionados ao ciclo celular, criando condições favoráveis para o desenvolvimento 

de embriões somáticos (Yan et al., 2022). De maneira semelhante, durante a 

embriogênese somática de Picea glauca, calos cultivados em meio de cultura 

contendo polietilenoglicol (PEG) mostraram maior formação de embriões 

somáticos, acompanhados de um aumento na expressão do gene SCARECROW, 

membro da família GRAS, indicando sua contribuição para a diferenciação 

embrionária (Stasolla et al., 2003). 

Embora o papel específico da proteína SCL32 ainda não tenha sido relatado 

na embriogênese somática, as funções de outros membros da família GRAS em 
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processos relacionados à embriogênese somática sugerem, na presente pesquisa, 

que a proteína SCL32 pode estar envolvida na promoção de uma diferenciação 

mais eficiente dos embriões somáticos de cana-de-açúcar em resposta ao 

tratamento com 0,5 µM de AgNO₃. Esta hipótese reforça a importância de investigar 

mais a fundo o papel da SCL32 na regulação da embriogênese somática em 

sistemas vegetais. 

A proteína Proliferating Cell Nuclear Antigen (PCNA2; Sspon.07G0038270-

1D) desempenha um papel fundamental em processos celulares essenciais, como 

replicação do DNA, remodelação da cromatina, reparo do DNA, controle do ciclo 

celular e coesão das cromátides irmãs, por meio de interações com proteínas 

envolvidas em várias vias metabólicas (Strzalka e Ziemienowicz, 2011). A PCNA2, 

presente no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ e exibindo o padrão de acúmulo 

característico do cluster 3 (Figura 4), mostrou uma interação predita com a proteína 

cell division control protein 48 homolog (CDC48D; Sspon.06G0006520-3C) (Figura 

6), observada exclusivamente nos tratamentos em que a formação de embriões 

não foi prejudicada, ou seja, no controle e no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ 

(cluster 4). Além disso, a PCNA2 também mostrou uma interação predita com a 

proteína DNA replication licensing factor MCM2 (MCM2; Sspon.06G0034800-1D), 

que apresentou uma redução no acúmulo no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, 

característica do cluster 2 (Figura 4).  

A PCNA2 foi primeiramente identificada na embriogênese somática de Vitis 

vinifera (Marsoni et al., 2008) e posteriormente em Larix principis (Zhao et al., 2015), 

com maior acúmulo em calos embriogênicos em comparação aos calos não 

embriogênicos. A CDC48D, por sua vez, tem funções essenciais no controle da 

divisão celular, diferenciação e crescimento celular vegetal, sendo crucial para o 

desenvolvimento e sobrevivência das plantas (Park et al., 2008). 

Além disso, em estudos de padronização de embriões de Arabidopsis, foi 

demonstrado que a CDC48A interage diretamente com a chaperona WOX2. Ambas 

as proteínas co-localizam no núcleo, e a perda de função de CDC48A resulta em 

defeitos semelhantes aos observados na ausência de WOX2, prejudicando a 

iniciação das células-tronco protodérmicas e o desenvolvimento do meristema 

apical (Gong et al., 2024). Considerando o papel fundamental dessas proteínas nos 

processos de divisão celular, pode-se sugerir que a interação entre elas 
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desempenha um papel crítico na regulação de processos-chave envolvidos na 

formação de embriões somáticos.  

A MCM2 está envolvida na replicação do DNA, atuando como parte do 

complexo helicase que desenrola a forquilha de replicação, facilitando a separação 

das fitas de DNA durante o processo de replicação (Costa e Onesti, 2008). Sua 

superexpressão em plantas transgênicas de Arabidopsis aumenta o número de 

células-tronco na columela da raiz e ativa genes relacionados à proliferação celular, 

como AtCYCB1;1. No entanto, esse processo compromete o crescimento das 

plantas, inibe a endoreduplicação e causa um desequilíbrio entre proliferação e 

diferenciação, com células-tronco supernumerárias incapazes de se diferenciar 

adequadamente (Ni et al., 2009). Com base nisso, sugere-se que a PCNA2 regula 

os níveis de MCM2 no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, promovendo o controle 

da proliferação celular e permitindo uma diferenciação adequada dos embriões 

somáticos. 

Foi observado um padrão de acúmulo da enzima trifuncional UDP-glucose 

4,6-dehydratase/UDP-4-keto-6-deoxy-D-glucose 3,5-epimerase/UDP-4-keto-L-

ramnose-reductase RHM2 (RHM1; Sspon.01G0052050-1C) no cluster 3 (Figura 4). 

Essa enzima desempenha um papel fundamental na biossíntese de UDP-β-L-

ramnose, que é um precursor essencial dos principais componentes da parede 

celular, como rhamnogalacturonan I (RG-I) e rhamnogalacturonan II (RG-II) (Usadel 

et al., 2004; Oka et al., 2007).  

Durante a embriogênese somática, alterações na estrutura e composição da 

parede celular desempenham um papel essencial na manutenção da forma celular, 

organização da arquitetura e direcionamento dos planos de divisão (Smertenko e 

Bozhkov, 2014). Essas mudanças não apenas regulam processos morfogênicos 

internos, mas também facilitam a comunicação com células adjacentes, permitindo 

a transmissão de sinais pelo apoplasto e promovendo a indução e maturação da 

embriogênese em células vizinhas (Smertenko e Bozhkov, 2014). Nesse contexto, 

esta pesquisa sugere que a acumulação de RHM1 no tratamento com 0,5 µM de 

AgNO₃ pode ter desempenhado um papel central na facilitação da reorganização 

celular necessária para a formação de embriões somáticos de cana-de-açúcar. 

Além disso, essa acumulação pode ter aprimorado a comunicação intercelular por 

meio do apoplasto, promovendo a transmissão eficiente de sinais cruciais para a 

indução e o desenvolvimento dos embriões em células adjacentes. 
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A methionine synthase (MS1; Sspon.02G0031860-3C) e a S-

adenosylmethionine synthase 3 (SAM2; Sspon.03G0015850-1A), ambas enzimas 

essenciais envolvidas na síntese de metionina e do precursor metabólico S-

adenosilmetionina (SAM), foram identificadas interagindo entre si (Figura 6). Essas 

enzimas desempenham papéis fundamentais na produção de etileno e poliaminas 

(Ravanel et al., 1998) e, mais recentemente, na regulação dos níveis de metilação 

do DNA (De-la-Peña et al., 2015). No tratamento com 0,5 µM de AgNO₃ e no 

controle, a enzima MS1 apresentou maior abundância, correspondendo ao perfil de 

acumulação característico do cluster 4 (Figura 4). Em contraste, a enzima SAM2 

mostrou menor abundância no tratamento com 0,5 µM de AgNO₃, em concordância 

com o perfil de acumulação do cluster 2 (Figura 4). Esses resultados sugerem que 

o pré-tratamento de maturação com 0,5 µM de AgNO₃ pode regular os níveis de S-

adenosilmetionina, uma proteína envolvida na metilação do DNA. 

Foi observada uma interação prevista entre SAM2 e a Adenosine kinase 2 

(ADK2-2; Sspon.04G0008080-1A) (Figura 6), que apresenta um perfil de 

acumulação no cluster 3 (Figura 4). A ADK2-2 desempenha um papel crucial na 

reciclagem da adenosina, um produto gerado pela hidrólise da S-

adenosilhomocisteína (SAH), que é um potente inibidor de metiltransferases 

(Pereira et al., 2007). Esse processo contribui para a manutenção do equilíbrio no 

ciclo de metilação, permitindo a regeneração da S-adenosilmetionina (SAM) e 

garantindo a continuidade das reações de transmetilação essenciais para diversas 

funções celulares (Moffatt et al., 2002). 

Portanto, pode-se postular que a redução dos níveis de SAM é uma 

estratégia para controlar o equilíbrio nos processos de metilação, evitando 

excessos que poderiam comprometer a diferenciação celular. Por outro lado, o 

aumento da ADK2-2 pode ser uma forma de compensar a diminuição de SAM, 

garantindo que o ciclo de reciclagem da metilação continue funcionando 

corretamente, o que é essencial para a manutenção de outros processos 

dependentes de metilação. Esse ajuste no metabolismo da metilação pode ser 

fundamental para regular a proliferação e diferenciação celular durante a 

embriogênese somática, assegurando a adequada formação dos embriões 

somáticos.  
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6.2. Efeitos do pré-tratamento de maturação com AgNO₃ no perfil proteômico 

 

A via de biossíntese do etileno começa com a conversão da metionina em 

S-adenosilmetionina (SAM), catalisada pela enzima SAM sintetase. Em seguida, a 

SAM é convertida em 1-aminociclopropano-1-carboxilato (ACC) pela ação da ACC 

sintase (ACS), e o ACC é finalmente transformado em etileno pela enzima ACC 

oxidase (ACO) (Wang et al., 2002). Esse processo desempenha um papel crucial 

na regulação dos processos fisiológicos e no desenvolvimento das plantas (Ecker, 

1995). Neste estudo, não foram observadas diferenças significativas nos níveis de 

ACC entre os tratamentos com 0,5 e 5 µM de AgNO₃ e o controle (Figura 7a). 

Considerando que o ACC é o precursor imediato do etileno, esses dados indicam 

que o nitrato de prata, nas concentrações utilizadas, não interferiu na via 

biossintética do etileno. No entanto, o efeito promotor do nitrato de prata nos níveis 

de etileno durante a embriogênese somática já foi relatado em outras espécies 

vegetais, como Picea glauca (Meskaoui et al., 2000), Daucus carota (Roustan et 

al., 1990) e Glycine max (Santos et al., 1997). Segundo Kende, (1993), esse efeito 

indutor do nitrato de prata na biossíntese do etileno resulta de uma resposta de 

feedback negativo, desencadeado pela redução ou supressão na percepção do 

etileno. 

Apesar de não ter sido observado um aumento significativo nos níveis de 

ACC nos tratamentos com nitrato de prata, os resultados proteômicos indicam que 

houve uma resposta de feedback devido ao aumento no acúmulo da proteína 1-

aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase 1 (ACO1-2; Sspon.03G0042170-2D), 

cujo padrão de acúmulo corresponde ao cluster 1 (Figura 4). Esse aumento sugere 

que, durante a resposta de feedback, os níveis dessa proteína são elevados na 

tentativa de compensar a inibição da sinalização do etileno pelo nitrato de prata.  

O etileno e as poliaminas compartilham a SAM como substrato comum em 

suas vias de biossíntese (Dias et al., 2010). Essas vias são competitivas, e a 

produção de poliaminas pode atuar inibindo a síntese ou a ação do etileno (Hu et 

al., 2006). Apesar dessa relação competitiva, os tratamentos com AgNO₃ nas 

concentrações utilizadas neste experimento não alteraram significativamente os 

níveis totais de poliaminas (Figura 8a), putrescina (Figura 8b), espermidina (Figura 

8c) e espermina (Figura 8d). 
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O metabolismo da acetil-CoA desempenha um papel fundamental no 

balanço energético celular e nas vias biossintéticas, impactando a formação de 

reservas de energia e componentes estruturais em embriões somáticos (Wurtele e 

Nikolau, 1992; Pietrocola et al., 2015). A interação entre Acetyl-coenzyme A 

synthetase chloroplastic/glyoxysomal (ACS; Sspon.04G0011260-2B) e ATP-citrate 

synthase beta chain protein 1 (ACLB-2; Sspon.03G0034420-1B), com um padrão 

de acúmulo correspondente ao cluster 1 (Figura 4), observada nesta rede de 

interação, reflete o efeito do nitrato de prata na compartimentalização e integração 

do metabolismo da acetil-CoA durante a embriogênese somática (Figura 6). Ambas 

as enzimas desempenham papéis cruciais na formação da acetil-CoA, mas em 

compartimentos distintos: ACS no plastídio e ACLB-2 no citosol (Fatland et al., 

2000; Lin e Oliver, 2008).  

ACLB-2 converte citrato em acetil-CoA e oxaloacetato no citosol, suprindo 

vias metabólicas secundárias, como a síntese de flavonoides, ceras e isoprenoides, 

que são essenciais para a defesa e adaptação das plantas (Fatland et al., 2002). 

Por outro lado, ACS catalisa a formação de acetil-CoA a partir de acetato no 

plastídio, fornecendo um substrato direto para a biossíntese de ácidos graxos e 

lipídios, especialmente durante o desenvolvimento das sementes (Schnurr et al., 

2002). Esse efeito pode ter sido particularmente relevante para o desenvolvimento 

dos embriões somáticos e o acúmulo de reservas no tratamento com 0,5 µM de 

AgNO₃, uma vez que concentrações mais elevadas, como 5 µM de AgNO₃, podem 

comprometer esses efeitos devido à sua toxicidade. 

 

6.3. O pré-tratamento de maturação com AgNO₃ na concentração de 5 µM 

afeta a diferenciação dos embriões somáticos devido aos efeitos 

fitotóxicos, redução dos níveis de ABA e regulação da sinalização de 

auxina 

 

O nitrato de prata, em concentrações ótimas, pode estimular 

significativamente a formação de embriões somáticos. No entanto, quando utilizado 

em altas concentrações, seus efeitos tornam-se inibitórios. Estudos que 

demonstram o impacto positivo do nitrato de prata na embriogênese somática 

frequentemente apontam que, acima de um certo limite de concentração, que pode 

variar dependendo da espécie, ocorre uma redução na formação de embriões 
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somáticos (Sakhanokho et al., 2009). Na embriogênese somática de Coffea 

canephora, por exemplo, concentrações de 150 e 300 µM impactaram 

negativamente a formação de embriões (Roustan et al., 1990). Em Daucus carota, 

o uso de 50 µM de nitrato de prata afetou significativamente o crescimento celular 

e a sobrevivência, resultando em 52% de células mortas após 8 dias em cultura 

(Roustan et al., 1990).  

Os resultados sugerem que a embriogênese somática em cana-de-açúcar é 

mais sensível ao efeito tóxico do nitrato de prata quando comparada a outras 

espécies, pois a concentração de 5 µM de AgNO₃ impactou drasticamente a 

formação de embriões somáticos (Tabela 1). Além disso, os calos tratados 

apresentaram níveis visivelmente altos de oxidação, reforçando o efeito prejudicial 

dessa concentração no desenvolvimento embrionário (Figura 3:P). Além disso, 

interações previstas foram observadas entre proteínas envolvidas no controle do 

estresse oxidativo, como peroxiredoxin-2E-2, chloroplastic-like (PRXIIE; 

Sspon.04G0016140-1A) e Chain A, L-ascorbate peroxidase (APX1; 

Sspon.01G0052180-1C) (Figura 6), que mostraram o perfil característico de 

acúmulo do cluster 5 (Figura 4). Essas interações sugerem que ambas as proteínas 

desempenham um papel fundamental na regulação das espécies reativas de 

oxigênio, incluindo o peróxido de hidrogênio, geradas em resposta à fitotoxicidade 

induzida pelas concentrações mais altas de nitrato de prata. 

Além dos efeitos fitotóxicos, a interrupção da sinalização de etileno causada 

pelo nitrato de prata na concentração de 5 μM impactou os níveis endógenos de 

ABA (Figura 7b). Hansen e Grossmann, (2000) mostraram que, em Galium aparine, 

o tratamento com auxina exógena estimula a produção de etileno, o que, por sua 

vez, promove a biossíntese de ABA. Além disso, a inibição da produção de etileno 

usando AVG e íons de cobalto resultou em uma redução nos níveis de ABA. Para 

validar essa relação causal, foi utilizado o mutante de tomate never ripe, que é 

deficiente na percepção de etileno. Nesse mutante, a produção de xantoxal, um 

precursor do ABA, foi completamente inibida, e os níveis de ABA foram 

significativamente reduzidos em comparação com as plantas do tipo selvagem 

(Hansen e Grossmann, 2000).  

Esses achados sugerem um sinergismo entre os hormônios mencionados, 

indicando que o etileno pode modular os níveis de ABA. No presente estudo, uma 

inibição parcial da sinalização de etileno levou a um aumento nos níveis de ABA, 
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enquanto concentrações mais altas de AgNO₃, como no tratamento com 5 μM, 

afetaram negativamente a acumulação de ABA, demonstrando um papel ainda 

mais complexo nessa interação. 

Em relação aos níveis de IAA, embora nenhuma diferença estatística tenha 

sido observada em comparação ao controle ou ao tratamento com 0,5 μM de 

AgNO₃ no final do pré-tratamento de maturação (Figura 7c), esses achados 

proteômicos sugerem um mecanismo de regulação desse fitohormônio associado 

à acumulação da probable indole-3-acetic acid-amido synthetase GH3.8 (GH3.1; 

Sspon.05G0020230-1A), detectada no cluster 5 (Figura 4). Essas proteínas 

desempenham um papel essencial na homeostase da auxina, catalisando a 

conjugação de aminoácidos ao ácido indol-3-acético (IAA), a principal forma de 

auxina livre (Park et al., 2007). Esse processo reduz os níveis de auxina 

biologicamente ativa, modulando suas respostas fisiológicas (Chiu et al., 2018). 

Além disso, esse mecanismo parece estar ligado à via de sinalização dos 

brassinosteroides, uma vez que GH3.1 interagiu diretamente com BR-signaling 

kinase 2 (BSK2; Sspon.01G0041400-1B) (Figura 6), também identificada no cluster 

5 (Figura 4). A BSK2 é uma quinase central na via de sinalização dos 

brassinosteroides (Tang et al., 2008), o que sugere uma interação funcional entre 

as vias de sinalização da auxina e dos brassinosteroides. 

A proteína Cullin-associated NEDD8-dissociated protein 1 (CAND1; 

Sspon.04G0017510-4D) apresentou um padrão de acumulação característico do 

cluster 4 (Figura 4), com redução no tratamento com 5 μM de AgNO₃. As proteínas 

CAND1 regulam o ciclo funcional do complexo SCF (Skp1-Cullin-F-box), que é 

essencial para a degradação das proteínas repressoras AUX/IAA na sinalização da 

auxina. Elas sequestram a Cullin em sua forma inativa, impedindo a ligação 

prematura de SKP1 e da proteína F-box, como TIR1 (Zheng et al., 2002). Esse 

controle garante a reciclagem do complexo SCF, permitindo que a neddilação ative 

o complexo para degradar AUX/IAA e que a desneddilação facilite sua 

desmontagem e remodelação (Cheng et al., 2004). 

Além disso, mutantes de Arabidopsis com perda de função no gene que 

codifica a proteína CAND1 apresentaram resistência à auxina exógena, folhas 

deformadas e fertilidade reduzida, confirmando sua importância na sinalização da 

auxina e no desenvolvimento vegetal (Cheng et al., 2004). Com base nesses 

achados, pode-se sugerir que a redução nos níveis de CAND1 comprometeu o 
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sequestro da Cullin em sua forma inativa, prejudicando o processo de reciclagem 

do complexo SCF. Isso possivelmente afetou a troca de proteínas F-box, resultando 

em um SCF não funcional, impactando a sinalização da auxina e, 

consequentemente, contribuindo para a redução no número de embriões 

somáticos. 

Foi observado que, em raízes de Arabidopsis thaliana, o nitrato de prata 

reduz a resposta ao ácido indol-3-acético (IAA) e compromete a sinalização da 

auxina ao inibir a degradação da proteína IAA28, um passo crucial na via de 

transdução do sinal auxínico. Notavelmente, mesmo em plantas do mutante ein2, 

completamente insensível ao etileno, o nitrato de prata foi capaz de reduzir a 

resposta ao IAA, indicando que seus efeitos sobre a sinalização de auxina são 

independentes da via de sinalização do etileno (Strader et al., 2009). Diante disso, 

é plausível que os efeitos negativos observados no pré-tratamento de maturação 

com AgNO₃ na concentração de 5 µM, refletidos na redução do número de 

embriões somáticos, estejam associados diretamente à interferência do próprio 

AgNO₃ na sinalização de auxina, e não apenas ao bloqueio da percepção de 

etileno.  
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7.CONCLUSÃO 

 

 

 

Este estudo investigou os efeitos do pré-tratamento de maturação com 

cloreto de cobalto (CoCl₂) e nitrato de prata (AgNO₃), durante a embriogênese 

somática em cana-de-açúcar. Embora o cloreto de cobalto não tenha apresentado 

diferenças significativas nas concentrações testadas, possivelmente devido à sua 

menor eficiência na inibição da biossíntese de etileno, o nitrato de prata destacou-

se como um regulador eficaz, promovendo a diferenciação de embriões somáticos, 

especialmente na concentração de 0,5 μM. Esse tratamento resultou em um 

aumento significativo no número de embriões somáticos e no teor de matéria seca, 

acompanhado por um aumento correlacionado nos níveis de ABA e IAA ao final da 

fase do pré-tratamento de maturação. Além disso, foi observada uma modulação 

no perfil proteômico, com destaque para proteínas envolvidas no controle da 

replicação do DNA, como PCNA2 (Sspon.07G0038270-1D) e MCM2 

(Sspon.06G0034800-1D), e no metabolismo da cisteína e metionina, como MS1 

(Sspon.02G0031860-3C) e SAM2 (Sspon.03G0015850-1A), sugerindo a 

importância desses processos na melhoria da embriogênese somática. Entretanto, 

a alta concentração de 5 μM de AgNO₃ prejudicou a formação de embriões 

somáticos, provavelmente devido ao efeito fitotóxico, resultando no aumento do 

estresse oxidativo e na modulação de proteínas associadas à resposta ao estresse. 

Esse tratamento também afetou negativamente os níveis endógenos de ABA e 

alterou proteínas relacionadas à conjugação e à sinalização da auxina. Além disso, 

as concentrações testadas de nitrato de prata não afetaram os níveis de ACC. Em 
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conclusão, os resultados destacam o papel do nitrato de prata, na promoção da 

embriogênese somática em cana-de-açúcar, oferecendo novas perspectivas para 

a otimização dos processos de indução e desenvolvimento de embriões somáticos. 

No entanto, é essencial otimizar as concentrações de AgNO₃ para mitigar efeitos 

fitotóxicos. Pesquisas futuras devem se concentrar no esclarecimento dos 

mecanismos moleculares subjacentes, a fim de determinar se os efeitos positivos 

e negativos do nitrato de prata ocorrem de forma independente da sinalização do 

etileno, especialmente no que se refere à regulação da interação entre 

fitohormônios.   
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Tabela Suplementar 1Lista completa de proteínas identificadas ao final da etapa de pré-maturação sob os tratamentos 0,5 µM AgNO3, 
5 µM AgNO3 e controle comparados entre si (0,5 µM AgNO3/controle; 5 µM AgNO3/controle; 0,5 µM AgNO3/5 µM AgNO3) em calos 
embriogênicos de cana-de-açúcar. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 
Sspon.03G0034420-1B 

 
ACLB-2 

 
ATP-citrate synthase beta chain protein 1 

 
6498,93 

 
26 

 
48073 

 
48243 

 
46845 

 
92206 

 
92828 

 
94262 

 
150293 

 
137282 

 
125093 

 
47720 

 
93098 

 
137556 

 
4,50099E-07 

 
0,000249021 

 
0,003678194 

 
0,96 

 
1,53 

 
-0,56 

 
UP 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.03G0042170-2D ACO1-2 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxi dase 1 5133,69 17 39813 34213 36585 98767 71310 92252 92277 95635 61600 36870 87443 83171 0,003902025 0,013386587 0,769685354 1,25 1,17 0,07 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.06G0023260-1B ACO3 aconitase1 22999,60 51 111037 117811 115313 233291 235587 274899 188914 281393 295102 114720 247926 255137 0,000617217 0,013658337 0,850921979 1,11 1,15 -0,04 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.04G0011260-2B ACS Acetyl-coenz yme A synthetase chloroplastic/glyoxysomal 736,29 10 16861 11968 9321 23011 21576 21918 17971 18609 19294 12716 22168 18625 0,013697244 0,057821959 0,003564906 0,80 0,55 0,25 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.01G0025350-1A AHA11 ATPase 4 plas ma me mbra ne-type 1397,06 15 4807 3917 4584 11665 12691 10883 6976 11523 11116 4436 11746 9872 0,000240059 0,021200868 0,291486386 1,40 1,15 0,25 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.06G0034240-1D AHB1 non-symbi otic he moglobi n is oform X1 1668,98 3 8683 7501 9169 58296 27401 46572 32775 40226 28400 8451 44089 33800 0,016791915 0,001902905 0,346123375 2,38 2,00 0,38 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.07G0003260-1A ALDH12A1 putati ve al dehyde de hydroge nase MIS1 2706,42 13 0 0 0 2151 2904 2327 675 1191 1470 0 2461 1112 - - 0,014343989 - - 1,15 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UP 1 

Sspon.02G0013220-2P AMY1 alpha-amylase isozyme 3C 6358,62 19 42435 46730 50431 77176 84672 61041 48575 60975 83414 46532 74297 64321 0,01943311 0,164031809 0,464587556 0,68 0,47 0,21 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.02G0017170-2C APS1 ADP- glucose  pyrophosphorylase s mall subunit 2083,92 13 0 0 0 13195 21031 17848 14991 13065 14737 0 17358 14264 - - 0,259073833 - - 0,28 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UNCHANGED 1 

Sspon.01G0028230-2B APS3 ATP-sulfurylase 3, chloroplastic-like 1429,60 6 14014 12591 13078 29372 16484 22950 27386 19224 20564 13227 22935 22391 0,060492694 0,023217219 0,909578456 0,79 0,76 0,03 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0050420-1C ARP4 Actin-relate d protein 4 3186,86 18 0 0 0 8120 9342 8345 8046 6986 7660 0 8602 7564 - - 0,099750702 - - 0,19 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UNCHANGED 1 

Sspon.08G0000910-1A CHI-B endochiti nase A-like 6705,41 7 3643 2979 3506 4759 7050 9002 9250 5656 6346 3376 6937 7084 0,045683051 0,029600857 0,933323301 1,04 1,07 -0,03 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.06G0016650-3D CHIB1 xylanase  inhibitor protein 2-like 8022,74 10 31165 33726 29894 84122 87776 94399 140256 114106 103810 31595 88766 119391 5,85344E-05 0,001292877 0,052960194 1,49 1,92 -0,43 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.05G0016350-2C CHIB1 xylanase  inhibitor  protei n 1 4083,65 9 17478 18126 18335 35496 26866 33960 21264 29492 23344 17980 32107 24700 0,006127339 0,053756592 0,110768279 0,84 0,46 0,38 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0020790-2B CLPC1 chape rone protein Cl pC2, chloroplastic 1137,01 13 4811 4858 5720 9581 9331 9531 9576 11326 8978 5130 9481 9960 0,000140462 0,003200685 0,536111281 0,89 0,96 -0,07 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.07G0005080-1A CYS6 cystatin3 4986,84 7 29652 46289 38433 101223 79236 79287 65870 70122 78462 38125 86582 71485 0,005211926 0,005322736 0,139481922 1,18 0,91 0,28 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0009080-1A DHQS 3-dehydroqui nate synthase  chloroplastic 1230,40 5 23260 28018 27378 34688 32068 39304 52807 38420 38245 26219 35353 43157 0,024236953 0,028465431 0,212661132 0,43 0,72 -0,29 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0007890-3C ENO3 enolase 1311,72 2 14552 13000 14672 24318 27703 22424 28650 26304 26593 14075 24815 27182 0,002780072 0,000137364 0,2388505 0,82 0,95 -0,13 UP UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.05G0012560-2B 

 F10M23.250 dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase 

compone nt of 2-oxogl utarate de hydrogenase complex 

 
4420,22 

 
10 

 
30279 

 
27486 

 
30136 

 
64460 

 
58165 

 
57794 

 
50298 

 
50780 

 
51597 

 
29300 

 
60140 

 
50892 

 
0,000193287 

 
2,55194E-05 

 
0,013567028 

 
1,04 

 
0,80 

 
0,24 

 
UP 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.02G0049530-1C F24B9.25 Histone H4 52888,72 13 30212 29083 30109 45036 39694 43355 53009 58916 58878 29801 42695 56935 0,001342003 0,000169387 0,004816114 0,52 0,93 -0,42 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.08G0011020-1A F28G11.11 putati ve fructokinase 2 1968,46 5 1678 1942 1904 35687 31045 31823 31948 33662 32420 1841 32852 32677 2,73265E-05 4,75328E-07 0,914017772 4,16 4,15 0,01 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0031790-1A F5E6.6 huntingtin-interacti ng protein K-like 1948,49 2 26873 47730 33405 49551 42254 51748 58879 67744 51792 36002 47851 59471 0,156163665 0,038049054 0,099249734 0,41 0,72 -0,31 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0018330-1P F8A5.21 pera kine reductase 2154,99 9 1162 3358 858 9043 4790 5398 6626 5786 3913 1792 6411 5442 0,040292614 0,031455445 0,566109043 1,84 1,60 0,24 UP UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.04G0017360-1P 

 GAPCP1 glyceralde hyde-3- phospha te dehydroge nase GAPCP1, 

chloroplastic 

 
6009,80 

 
6 

 
0 

 
0 

 
0 

 
649 

 
792 

 
1047 

 
972 

 
2089 

 
1359 

 
0 

 
829 

 
1473 

 
- 

 
- 

 
0,137618329 

 
- 

 
- 

 
-0,83 

 
ÚNICA TREAT 

 
ÚNICA TREAT 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.01G0012920-1A GDI Gua nosine nucleoti de diphosphate dissociation inhibitor 2087,46 6 29296 24114 24606 61190 53508 57059 69102 42338 35905 26005 57252 49115 0,000350276 0,088213381 0,477839147 1,14 0,92 0,22 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.03G0036410-1B GRXS15 monothiol  gluta redoxin- S4, mitochondrial 1970,82 5 0 0 0 31677 33310 36120 40557 41020 32161 0 33702 37913 - - 0,253226235 - - -0,17 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UNCHANGED 1 

Sspon.01G0013330-2P GSTU18 glutathione transferase31 3378,68 8 5604 5761 5095 10543 9663 9904 12419 9277 7844 5486 10036 9847 0,000161424 0,033136743 0,896959933 0,87 0,84 0,03 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0012850-2B GSTU8 glutathione  tra nsferase GST 23 3216,67 7 20134 17032 15846 34985 25435 29222 43168 19716 20403 17671 29881 27762 0,016202047 0,265946588 0,808662759 0,76 0,65 0,11 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.08G0001950-1A HEMB1 aminolevulinic aci d dehydratase 3011,07 16 19899 22880 21404 36293 36917 31376 36927 33266 37679 21395 34862 35957 0,002315017 0,000831498 0,647572314 0,70 0,75 -0,04 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0051580-1C HSP18.1 17.9 kDa class I heat s hock protein 1716,97 3 24814 14734 15537 33254 36386 47086 30542 35714 32613 18362 38909 32956 0,017791336 0,014949837 0,251926554 1,08 0,84 0,24 UP UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.07G0006270-1A 

 HSP70-4 putati ve me diator of RNA pol ymerase II transcription subunit 

37c 

 
34124,38 

 
21 

 
17374 

 
14686 

 
15935 

 
26549 

 
25154 

 
25427 

 
33980 

 
28964 

 
28776 

 
15998 

 
25710 

 
30573 

 
0,000394157 

 
0,001470377 

 
0,050418901 

 
0,68 

 
0,93 

 
-0,25 

 
UP 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.02G0013930-1A HSP70-9 heat s hock 7 0 kDa protein, mitochondrial 9695,08 29 39106 39549 39852 58698 46803 51294 69743 58999 59343 39502 52265 62695 0,021332378 0,002782605 0,102584784 0,40 0,67 -0,26 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0011520-1A HSP70-9 heat s hock 70 kDa protein 6850,85 33 42941 44024 44361 71728 57861 63312 90915 77417 80153 43776 64300 82828 0,007179483 0,000705628 0,032481438 0,55 0,92 -0,37 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0033080-1A HTA12 probable histone  H2A.5  3953,25 3 236601 181369 126074 379084 355856 366690 424000 388956 392028 181348 367210 401661 0,004680095 0,00286543 0,057709293 1,02 1,15 -0,13 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.08G0030160-1D HTR2 putati ve transcripti on factor Hap3 /NF-Y B family 11650,91 5 234355 212857 220232 391363 341660 386586 322823 371108 362728 222482 373203 352219 0,00090231 0,001311257 0,389056803 0,75 0,66 0,08 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.03G0001400-2B LOX1 lipoxygenase 2132,45 17 0 0 0 1475 4293 2070 5526 3630 4793 0 2613 4650 - - 0,116432185 - - -0,83 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UNCHANGED 1 

Sspon.03G0014790-1A LPD1 dihydrolipoyl  de hydrogenase 1, chl oroplastic-like 1020,82 7 4692 5167 4922 15533 16739 13987 24160 25086 26413 4927 15420 25220 0,000203134 6,99881E-06 0,000682466 1,65 2,36 -0,71 UP UP DOWN 1 

Sspon.08G0009320-2C MBD2.4 thiore doxin-like protein 5 1965,96 2 33668 44027 32928 55420 61519 54889 49791 63663 66001 36874 57276 59818 0,008063967 0,020815247 0,667287143 0,64 0,70 -0,06 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.06G0021590-1B MDH malate de hydrogenase, chl oroplastic-like 23875,89 21 88520 76166 76479 144151 135604 152874 88745 140989 132210 80388 144210 120648 0,000579785 0,07298501 0,235782427 0,84 0,59 0,26 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

 
Sspon.03G0014480-1A 

 MFP2 glyoxysomal fatty aci d beta-oxidation multifunctional 

protein MFP-a 

 
3273,54 

 
20 

 
3820 

 
4233 

 
4618 

 
5529 

 
6198 

 
6843 

 
5533 

 
8701 

 
8289 

 
4224 

 
6190 

 
7508 

 
0,011412004 

 
0,032361601 

 
0,283332245 

 
0,55 

 
0,83 

 
-0,28 

 
UNCHANGED 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.05G0009020-2B MHK10.21 Coppe r amine oxi dase family protein 507,15 6 14058 14515 15534 24615 21128 32092 32336 22054 17588 14702 25945 23993 0,026175307 0,10166678 0,737553875 0,82 0,71 0,11 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.01G0031120-1P MIRO1 Mitochondrial Rho GTPase 1 3841,42 16 21498 21139 18692 42235 30004 43497 51442 61384 50398 20443 38579 54408 0,014502447 0,00071152 0,046225546 0,92 1,41 -0,50 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.07G0030160-1C MMDH1 malate dehydrogenase 30514,37 9 2061 2007 1950 3060 3425 3236 2679 3179 3538 2006 3240 3132 0,000359867 0,010936277 0,709505836 0,69 0,64 0,05 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.06G0000200-2P MPA1 Pepti dase M1 fa mily protein 7952,65 41 60295 49979 45382 95776 73264 75635 71671 72205 70171 51885 81558 71349 0,024111253 0,011940047 0,227450954 0,65 0,46 0,19 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.08G0015410-1A MSL1.2 Coatomer subunit beta'-3 576,74 6 12711 10759 7304 26418 20362 20682 13240 25987 26214 10258 22487 21814 0,008371027 0,064750496 0,893376253 1,13 1,09 0,04 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0011420-1A NA DP- ME3 Malic enzyme 9910,56 19 39839 36928 33878 83297 62828 72890 67832 105105 93842 36882 73005 88926 0,004208595 0,009595462 0,272386246 0,99 1,27 -0,28 UP UP UNCHANGED 1 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.03G0030170-1B  PAG1  Proteasome subunit  alpha type-3  4074,46  12  5324  5235  3652  9894  11792  11470  12799  13555  13524  4737  11052  13293  0,001388231  0,000137354  0,024422693  1,22  1,49  -0,27  UP  UP  UNCHANGED  1 

Sspon.04G0008050-1A PAL2 Phe nylalani ne /tyrosine a mmonia-lyase 1039,28 6 0 0 0 9076 6041 5627 14630 9642 8376 0 6915 10883 - - 0,145226925 - - -0,65 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UNCHANGED 1 

Sspon.01G0036860-1B PAP3-2 Purple a cid phos phatase 3 866,57 3 12955 18586 24312 28856 44461 45537 67926 30501 32081 18618 39618 43503 0,029139271 0,120610044 0,785630462 1,09 1,22 -0,13 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.01G0044360-2D PBG1 proteasome  subunit beta  type 1353,63 2 9530 9397 8976 14112 15355 13362 6255 13513 15935 9301 14276 11901 0,001189572 0,422590355 0,468039806 0,62 0,36 0,26 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0005790-1A PDC1 pyruvate deca rboxylase 1 9940,16 24 234504 223243 222210 415887 370015 410414 302866 410234 391747 226652 398772 368282 0,00032852 0,013223927 0,446595091 0,82 0,70 0,11 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0060870-1D PER3 Peroxidase 2 3093,18 5 65586 33933 27803 113987 95582 68031 115555 82307 37351 42441 92533 78404 0,047794741 0,231339947 0,619629575 1,12 0,89 0,24 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.03G0015030-1A PER30 peroxidase  1  precursor 3295,28 12 14010 13609 13969 20274 21811 21752 19367 18603 24229 13863 21279 20733 0,000138933 0,017706462 0,780467765 0,62 0,58 0,04 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.08G0009190-3C PER30 peroxidase 1 867,38 2 14056 12718 7756 47015 13931 15056 36393 45172 20967 11510 25334 34177 0,277742518 0,036483746 0,532130653 1,14 1,57 -0,43 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.07G0014010-1A PER46 peroxidase 2-like 1802,44 2 15888 22189 18703 30305 30382 28659 39581 21738 14330 18926 29782 25216 0,004706488 0,460522387 0,576306627 0,65 0,41 0,24 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.06G0007580-3C PFP-ALPHA2 phosphofructose kinase2 16144,47 23 241563 255456 253013 398727 325973 401012 503134 526710 398810 250011 375237 476218 0,007453318 0,004615605 0,095058121 0,59 0,93 -0,34 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.08G0021760-1B 

 PFP-BETA1 Pyrophos phate--fructose 6-phosphate 1- 

phosphotransferase subunit beta 

 
32798,69 

 
25 

 
0 

 
0 

 
0 

 
104273 

 
95629 

 
107494 

 
113374 

 
129528 

 
102790 

 
0 

 
102465 

 
115231 

 
- 

 
- 

 
0,209436187 

 
- 

 
- 

 
-0,17 

 
ÚNICA TREAT 

 
ÚNICA TREAT 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.05G0010080-1A PLAT1 PLAT domai n-containing protein 3-like 4115,05 4 27915 28125 31471 34727 52779 45288 76601 42808 40724 29170 44264 53378 0,048054955 0,107011849 0,514320537 0,60 0,87 -0,27 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.06G0017440-1A PLP2 patatin-like protein 1 2737,35 11 10806 8936 9721 34222 22083 27441 60433 18768 14760 9821 27915 31320 0,007024711 0,215169317 0,831764257 1,51 1,67 -0,17 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

 
Sspon.07G0016410-1A 

 PNSL5 Photos ynthetic NDH subunit of lumenal locati on 5, 

chloroplastic 

 
11600,99 

 
12 

 
0 

 
0 

 
0 

 
3376 

 
3703 

 
3146 

 
5110 

 
9892 

 
10582 

 
0 

 
3408 

 
8528 

 
- 

 
- 

 
0,041439389 

 
- 

 
- 

 
-1,32 

 
ÚNICA TREAT 

 
ÚNICA TREAT 

 
DOWN 

 
1 

Sspon.07G0017780-3C PPD4 disease resista nce protei n RGA2 1522,24 4 11582 9117 8125 17484 14027 17059 22994 11210 18131 9608 16190 17445 0,011720903 0,093168296 0,744156699 0,75 0,86 -0,11 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.04G0002780-1A PREP1 preseque nce protease 1,  chloroplastic/mitochondrial 1238,35 12 65117 45632 36090 67811 56721 70356 72393 87210 75042 48946 64962 78215 0,16751093 0,039066479 0,099038258 0,41 0,68 -0,27 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.07G0020330-1A PUR2 phosphori bos ylami ne--gl ycine  li gase-like is oform X1 2457,69 12 4842 4805 5542 10777 9341 11536 10476 9960 10848 5063 10551 10428 0,001330166 0,000107808 0,867291792 1,06 1,04 0,02 UP UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.02G0012840-3C 

 PUR7 Phosphoribosylaminoimidazole-succinocarboxamide synthase  
916,18 

 
11 

 
1427 

 
978 

 
1041 

 
2145 

 
3260 

 
2122 

 
2177 

 
2862 

 
2398 

 
1149 

 
2509 

 
2479 

 
0,027459687 

 
0,005659379 

 
0,94722932 

 
1,13 

 
1,11 

 
0,02 

 
UP 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.02G0043670-1B Q94KE3_ARATH Pyruvate kinase 14344,68 9 0 0 0 18626 18028 16524 5642 8105 8278 0 17726 7341 - - 0,000600149 - - 1,27 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UP 1 

Sspon.02G0003710-1A RGP1 UDP-arabi nopyranose mutase 3 3143,48 10 12988 13246 13167 33563 25092 28574 23189 21760 19489 13134 29076 21479 0,002919449 0,001511334 0,04731753 1,15 0,71 0,44 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.03G0002250-2C RPL10AA Hevamine-A 3258,90 6 0 0 0 191978 100620 106927 5420 5313 4798 0 133175 5177 - - 0,012204685 - - 4,69 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UP 1 

Sspon.03G0009390-4D RPL18AB 60S ribosomal protein L18a-like isof orm X3 10637,77 12 42611 35323 38707 69430 55077 59910 71461 70815 59638 38880 61473 67305 0,008687988 0,002901405 0,364184775 0,66 0,79 -0,13 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0009440-1P RPL22B 60S ribosomal  protei n L22-2 1871,15 4 4580 4694 2633 7361 4084 6762 9535 5958 6928 3969 6069 7474 0,157514514 0,049724387 0,392735502 0,61 0,91 -0,30 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.08G0003610-4D RPL27C 60S ribosomal protein L27 3025,73 5 37837 36252 39695 53269 42846 55210 58248 62045 54996 37928 50442 58430 0,034338979 0,00082842 0,139937268 0,41 0,62 -0,21 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0011010-1A RPL32A 60S ribosomal  protei n L32-1 9898,48 7 30740 25123 24032 47735 38940 42152 34936 41796 31831 26631 42942 36188 0,007840133 0,056875959 0,158921137 0,69 0,44 0,25 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.02G0011010-1P RPL32A 60S ribosomal protein L32 9757,82 6 91599 74860 71609 134801 109966 119038 99165 116873 89007 79356 121269 101682 0,011748072 0,094479329 0,146921115 0,61 0,36 0,25 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.02G0023380-1A RPL4A 60S ribosomal  protei n L4-1 17894,69 21 0 0 0 58131 48342 59639 14997 11995 11849 0 55371 12947 - - 0,00032563 - - 2,10 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT UP 1 

 
Sspon.04G0018460-1A 

 RPN1A 26S proteas ome non-ATPase re gulatory subunit 2 

homolog A 

 
3477,73 

 
31 

 
24364 

 
23234 

 
22349 

 
41194 

 
48407 

 
37792 

 
31763 

 
45688 

 
31578 

 
23316 

 
42464 

 
36343 

 
0,003846627 

 
0,050514043 

 
0,337617851 

 
0,86 

 
0,64 

 
0,22 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
1 

Sspon.02G0053710-1C RPN6 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  11 4519,33 22 4033 3800 6365 10382 9800 10733 9715 10179 8985 4733 10305 9626 0,002961388 0,005327326 0,198618243 1,12 1,02 0,10 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0048240-2D RPS26B 40S ribosomal protein S26 16950,72 2 12624 14161 24294 31671 24045 39877 45085 47985 42164 17026 31864 45078 0,064419927 0,002234801 0,053372516 0,90 1,40 -0,50 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0034090-1B RPS3C 40S ribosomal  protei n S3-1 8458,77 10 614 600 629 66334 53072 35847 90501 91796 95810 614 51751 92702 0,004411081 5,43152E-07 0,010293753 6,40 7,24 -0,84 UP UP DOWN 1 

Sspon.01G0010940-1A RPS9C 40S ribosomal protein S9 3455,94 7 3986 3691 2994 6038 8328 6493 7571 13896 7551 3557 6953 9672 0,011053139 0,045536201 0,288624442 0,97 1,44 -0,48 UP UP UNCHANGED 1 

 
Sspon.03G0001990-2D 

 
S-ACP-DES6 

Stearoyl-acyl-carrier-protein] 9-desaturase 1, 
chloroplastic 

 
968,60 

 
8 

 
19062 

 
17727 

 
25538 

 
36767 

 
27177 

 
32852 

 
34869 

 
40711 

 
33342 

 
20775 

 
32265 

 
36307 

 
0,03554929 

 
0,009219 

 
0,321586635 

 
0,64 

 
0,81 

 
-0,17 

 
UP 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
1 

 
Sspon.03G0001990-1A 

 
S-ACP-DES6 

Stearoyl-acyl-carrier-protein] 9-desaturase 1, 
chloroplastic 

 
723,59 

 
7 

 
3791 

 
2465 

 
4087 

 
9277 

 
6356 

 
6172 

 
6317 

 
6137 

 
4178 

 
3447 

 
7268 

 
5544 

 
0,027181316 

 
0,068653532 

 
0,229402314 

 
1,08 

 
0,69 

 
0,39 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
1 

 Sspon.01G0029110-1P  SDH1-1 succinate de hydrogenase ubiquinone] flavoprotein 

subunit, mitochondrial 

 4916,78  13  2496  1742  1823  5726  6818  6700  7079  8353  7332  2020  6415  7588  0,000473871  0,000260478  0,087427638  1,67  1,91  -0,24  UP  UP  UNCHANGED  1 

Sspon.02G0001870-2P SEC31B Protein trans port protein SEC31 homolog B 908,84 8 6592 6925 7827 12047 10087 11684 9521 12092 10881 7114 11273 10831 0,004155772 0,010963298 0,668170693 0,66 0,61 0,06 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0023340-3C SERPIN1 protein Z 4635,59 20 34537 33053 32769 48738 47280 43476 56494 52955 56748 33453 46498 55399 0,001421567 8,16889E-05 0,011044836 0,48 0,73 -0,25 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0030830-3C STR1 Sulfurtransferase 1503,16 8 28696 30433 32980 59625 41175 38596 52282 47372 47392 30703 46465 49015 0,079431474 0,000873737 0,727457851 0,60 0,67 -0,08 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0011850-1P SUS4 sucrose s ynthase 2 isoform X1 16737,03 32 363647 333496 339388 494580 518353 560588 442176 462185 415189 345510 524507 439850 0,001115944 0,004576759 0,023086467 0,60 0,35 0,25 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0018250-1A T18N14.110 prosaposin-like 1003,50 3 10408 14516 11949 19886 19341 30064 38000 15607 18906 12291 23097 24171 0,042786063 0,168742416 0,897179947 0,91 0,98 -0,07 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.08G0011200-1A T21L14.15 DCD (Devel opme nt  and Cell Dea th) domai n protein 376,43 3 19050 17384 18781 39338 28161 32964 29874 46249 40608 18405 33488 38910 0,010021274 0,013209937 0,402141354 0,86 1,08 -0,22 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.08G0003790-2B T22P22.110 Glycosyl hydrolase family 31 protein 2039,17 15 2474 2980 2537 3806 4393 3154 3521 4362 5385 2664 3784 4423 0,045904204 0,035146997 0,379605908 0,51 0,73 -0,22 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.08G0020280-2D T8L23.18 putati ve elongati on factor 1-ga mma  2 5632,15 8 29936 29831 28937 51258 51544 51376 43557 47857 38662 29568 51393 43359 3,04187E-07 0,006722301 0,03905411 0,80 0,55 0,25 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.03G0028100-1B TOM20-2 mitochondrial i mport receptor subunit TOM20 5251,08 8 5105 4473 3475 9195 6645 7434 7275 11250 6261 4351 7758 8262 0,018696936 0,070243655 0,781363227 0,83 0,93 -0,09 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0007970-1A TUBB6 tubulin beta-5 chain 18080,69 12 12657 12712 13141 35457 31342 32988 25097 32172 30694 12836 33262 29321 7,11294E-05 0,001583176 0,184943269 1,37 1,19 0,18 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.01G0032950-1A TUFA-2 elongation factor T u, mitochondrial 20470,01 26 0 0 0 7973 6425 7316 12854 12253 12446 0 7238 12518 - - 0,000394953 - - -0,79 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT DOWN 1 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 
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AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 
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AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.08G0025330-1C  UBQ10  polyubiquitin  14926,43  10  29061  34391  32472  78966  67620  73055  85820  93179  92554  31974  73214  90518  0,000341614  3,20193E-05  0,012763264  1,20  1,50  -0,31  UP  UP  UNCHANGED  1 

Sspon.01G0049620-2D UGD3 UDP- glucose 6-dehydrogenase 12995,91 23 94642 96401 84993 150098 140866 156543 180033 148564 106844 92012 149169 145147 0,00058227 0,068769235 0,861852098 0,70 0,66 0,04 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.03G0006820-3P UGT88A1 anthocya nidi n 5,3-O-glucosyltransferase 363,86 5 24424 21892 27611 40581 38949 43529 43126 43211 27642 24642 41020 37993 0,001537174 0,069918016 0,601565902 0,74 0,62 0,11 UP UNCHANGED UNCHANGED 1 

Sspon.07G0003050-1A - late embryogenesis abundant protein 3 11803,15 9 7079 8243 7752 10255 15572 8916 11877 11160 12555 7692 11581 11864 0,132071726 0,001362065 0,898070157 0,59 0,63 -0,03 UNCHANGED UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0041800-1B - xylanase  inhibitor  protei n 1 precursor 11373,99 12 47322 47580 45838 77671 80305 69366 73543 81701 83081 46913 75781 79442 0,000986373 0,000424191 0,456070268 0,69 0,76 -0,07 UP UP UNCHANGED 1 

Sspon.02G0001270-2D - Stress-related protein-like 2835,88 9 0 0 0 9240 7811 9473 15826 31355 27250 0 8842 24810 - - 0,026881085 - - -1,49 ÚNICA TREAT ÚNICA TREAT DOWN 1 

Sspon.05G0013780-2B ACC1 acetyl-CoA carboxylase2 1558,49 22 8383 8410 8091 4454 4203 3321 8367 7814 10964 8294 3993 9048 0,000276304 0,483173445 0,00799953 -1,05 0,13 -1,18 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.06G0010370-2C ADK1 adenylate ki nase 4 7810,14 11 7891 7908 7883 4307 5428 4032 3265 7398 7642 7894 4589 6102 0,001500879 0,275538077 0,365504625 -0,78 -0,37 -0,41 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.07G0037810-1D ALATS Alanine--tRNA ligase 5922,94 17 76892 82709 79120 0 0 0 63960 78545 66017 79574 0 69507 - 0,107200993 - - -0,20 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.05G0017870-1T ALDH3H1 Aldehyde dehydrogenase 613,49 5 21601 26659 29536 11195 17083 14005 47249 9832 15246 25932 14094 24109 0,014657019 0,885694708 0,443785411 -0,88 -0,11 -0,77 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.04G0024680-1B APT2 adenine phosphori bos yltra nsferase 2 7018,47 9 138658 117609 102802 90480 95369 79158 117873 160350 126280 119690 88336 134834 0,052085327 0,414222008 0,02834848 -0,44 0,17 -0,61 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

 
Sspon.07G0019530-2B 

 APXS probable L-ascorbate pe roxidase 6, 

chloroplastic/mitochondrial 

 
6601,44 

 
13 

 
154360 

 
118906 

 
145195 

 
0 

 
0 

 
0 

 
123417 

 
139914 

 
142050 

 
139487 

 
0 

 
135127 

 
- 

 
0,737803044 

 
- 

 
- 

 
-0,05 

 
- 

 
ÚNICA CONTROL 

 
UNCHANGED 

 
ÚNICA AgNO3_5 

 
2 

Sspon.08G0009820-1A B3H5K3_ARATH binding 1140,73 2 27882 0 12524 0 0 0 31101 13968 37857 20203 0 27642 - 0,257773828 - - 0,45 - - - ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.08G0022490-1B CPN20 Disease resistance RPP8-like protein 3 2503,46 7 4794 6594 4233 0 0 0 4521 4797 4847 5207 0 4722 - 0,536979166 - - -0,14 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

 Sspon.03G0024550-1T  DAA1 P-loop contai ning nucle oside tri phosphate hydrolase  

superfamily protein 

 1229,06  9  15334  15713  16960  8304  10424  8879  6679  13616  18631  16002  9202  12975  0,001055816  0,435824582  0,344394256  -0,80  -0,30  -0,50  DOWN  UNCHANGED  UNCHANGED  2 

Sspon.08G0007950-1A DJ1B Protein DJ-1  homol og B 1969,82 14 52710 54405 49509 28731 32317 29478 32281 43000 46913 52208 30175 40731 0,000257976 0,067247075 0,079238423 -0,79 -0,36 -0,43 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.08G0016040-1A ENO2 enolase 1 82775,37 32 111217 112357 114395 0 0 0 116705 118129 109581 112656 0 114805 - 0,486060561 - - 0,03 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.01G0008860-1A EULS3 ricin B-like lectin R40C1 23631,67 21 92638 97236 95196 46100 45298 38522 59357 95782 95464 95023 43307 83534 4,68681E-05 0,39831533 0,030970784 -1,13 -0,19 -0,95 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

 Sspon.05G0012560-4D  F10M23.250 dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase 

compone nt of 2-oxogl utarate de hydrogenase complex 

 4507,77  11  41197  40553  41533  17466  15673  15749  35945  36596  38339  41094  16296  36960  2,85812E-06  0,005816626  2,36461E-05  -1,33  -0,15  -1,18  DOWN  UNCHANGED  DOWN  2 

Sspon.05G0007550-2B F14B2.12 Phos phoenolpyruvate carboxylase family protein 8450,98 15 51908 46587 51827 12228 37466 18017 24875 40592 97105 50107 22570 54191 0,02455215 0,861796117 0,244950506 -1,15 0,11 -1,26 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.08G0016550-2P F8A5.24 probable aldo-keto re ductase  2 2244,63 8 2690 2044 2065 0 0 0 3419 4138 4726 2266 0 4094 - 0,013512147 - - 0,85 - ÚNICA CONTROL UP ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.04G0010990-1T GLYR1 2-hydroxy-3-oxopropionate reductase 8064,71 12 25882 27123 24802 17946 18337 16635 21284 29172 30457 25936 17640 26971 0,000604319 0,742900096 0,032811712 -0,56 0,06 -0,61 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0013360-2P GSTU17 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 525,53 2 1969 24136 11561 0 0 0 23973 0 1648 12555 0 12810 - 0,709878619 - - 0,03 - ÚNICA CONTROL - - 2 

 
Sspon.05G0012130-1A 

 HP30-2 chloroplastic i mport inner me mbra ne transl ocase subunit  

HP30-2-like 

 
1705,71 

 
3 

 
19506 

 
17704 

 
16267 

 
0 

 
0 

 
0 

 
17641 

 
14860 

 
20740 

 
17826 

 
0 

 
17747 

 
- 

 
0,969495305 

 
- 

 
- 

 
-0,01 

 
- 

 
ÚNICA CONTROL 

 
UNCHANGED 

 
ÚNICA AgNO3_5 

 
2 

Sspon.05G0027810-1B HSP90-1 heat shock protein 81-1 11734,09 36 53877 50246 47363 42142 33941 43076 59037 71710 59082 50495 39720 63276 0,035719101 0,050472222 0,010015082 -0,35 0,33 -0,67 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.05G0002840-2B HTR4 BA G fa mily molecular chaperone re gulator 1-like 8412,77 4 37166 22052 21864 17015 18377 21105 27885 31046 32011 27027 18832 30314 0,190851695 0,563177887 0,002684288 -0,52 0,17 -0,69 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0005150-1P IPS2 inositol-3-phos phate synthase 6415,74 15 53059 48444 58265 0 0 0 23039 48074 61534 53256 0 44215 - 0,480361956 - - -0,27 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.06G0034800-1D MCM2 DNA re plication licensing factor MCM2 1433,04 12 6639 7368 7467 5341 4220 4539 7138 6258 5480 7158 4700 6292 0,004376231 0,187516651 0,05253428 -0,61 -0,19 -0,42 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.07G0020390-3D MUG13.13 disease resista nce protei n RGA 2-like isoform X1 1547,81 15 50641 52428 51324 11110 9613 11731 69106 64923 60012 51464 10818 64681 9,73693E-07 0,007856162 3,738E-05 -2,25 0,33 -2,58 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0052330-1C PDC1 pyruvate decarboxylase 17723,60 33 54992 54568 54410 34269 26978 31818 65391 63682 56721 54657 31022 61931 0,000388453 0,052035337 0,000819846 -0,82 0,18 -1,00 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.02G0028680-1A PFD3 prefol din subunit  3 1763,53 5 13887 12248 11829 7858 7858 7507 6907 11637 14865 12655 7741 11136 0,001534858 0,56045031 0,216188734 -0,71 -0,18 -0,52 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

 Sspon.04G0017870-2B  PV42A SNF1-related protein kinase re gulatory subunit ga mma- like 

PV42a 

 2232,07  10  55789  60478  67938  17343  45920  17658  17530  40287  58428  61402  26974  38748  0,027165078  0,1404968  0,480633421  -1,19  -0,66  -0,52  DOWN  UNCHANGED  UNCHANGED  2 

Sspon.08G0010390-1A RAD23C Ubi quiti n rece ptor RAD23c 6120,85 10 142327 140164 124167 101691 97896 108986 178210 164082 153135 135553 102858 165142 0,007686867 0,032885092 0,001436042 -0,40 0,28 -0,68 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.04G0024560-1T RANGAP1 RA N GTPase-activa ting protei n 2 1970,18 13 9113 9336 10328 5053 4274 4804 7838 10688 10776 9592 4710 9768 0,000370115 0,873796164 0,00698786 -1,03 0,03 -1,05 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.05G0001300-1P RD21B cysteine protease 1 precursor 2147,54 9 18489 18568 17946 0 0 0 14811 17120 16692 18334 0 16208 - 0,044519764 - - -0,18 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.03G0002250-1A RPL10AA 60S ribosomal protein L10a 3258,90 8 95567 107277 116662 41331 37504 29438 110583 104870 93803 106502 36091 103085 0,000560733 0,685536299 0,00037713 -1,56 -0,05 -1,51 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.02G0057750-1D RPL10AB 60S ribosomal  protei n L10a-like 2405,35 4 4169 2705 3944 1316 1715 1446 2900 3162 4083 3606 1492 3382 0,01085354 0,718235697 0,007469884 -1,27 -0,09 -1,18 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0037240-3D RPS20A 40S ribosomal protein S20 18622,64 7 326936 330155 322463 140496 150648 133428 230909 255183 315458 326518 141524 267184 4,56878E-06 0,078387674 0,008023183 -1,21 -0,29 -0,92 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0016990-1A RPS7A 40S ribosomal protein S7 20910,19 10 46403 38341 50957 24926 24425 25616 42253 60801 63139 45234 24989 55398 0,005453105 0,250341718 0,010059488 -0,86 0,29 -1,15 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.07G0010170-2B RPS7A 40S ribosomal protein S7 2805,21 5 1932 1408 4787 0 0 0 593 1676 3015 2709 0 1761 - 0,494512447 - - -0,62 - ÚNICA CONTROL UNCHANGED ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.02G0008150-1T RPT6A 26S proteas ome re gulatory subunit 8  homol og A-like 3353,37 16 28979 27302 31315 15774 15820 17422 32088 23382 24417 29199 16339 26629 0,000557855 0,437435606 0,021264291 -0,84 -0,13 -0,70 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.03G0015850-1A SAM2 S-ade nos ylme thionine s ynthase 3 7087,73 8 8602 10272 9103 6377 6322 7563 16149 10910 11955 9326 6754 13005 0,015822274 0,09308682 0,019342417 -0,47 0,48 -0,95 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.02G0007660-2C SCPL49 Seri ne carboxype ptidase-li ke precursor 3959,65 20 110876 103576 110695 56363 63747 50221 97257 103062 118051 108382 56777 106123 0,000356454 0,750961376 0,002530629 -0,93 -0,03 -0,90 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

 Sspon.02G0052170-1C  SDH1-1 Fumarate reductase /succi nate dehydroge nase, FA D- 

binding site 

 6812,22  16  109824  113661  106255  85425  88017  87089  130438  138740  132107  109913  86844  133762  0,000526826  0,001982282  5,94676E-05  -0,34  0,28  -0,62  UNCHANGED  UNCHANGED  DOWN  2 

Sspon.01G0023340-2B SERPIN1 protein Z 5781,39 20 46426 46079 46059 35961 33826 32079 53399 50054 57229 46188 33955 53560 0,000411533 0,02378294 0,001141846 -0,44 0,21 -0,66 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.03G0026970-1B SFGH S-formylgl utathi one hydrolase 1309,10 6 38103 39934 37127 17316 27745 21413 32230 27622 29953 38388 22158 29935 0,006681187 0,005675364 0,078708207 -0,79 -0,36 -0,43 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 
Sspon.06G0013830-1A 

 
SHM4 

 
serine hydroxymethyltransferase 

 
8563,58 

 
24 

 
41148 

 
37829 

 
40214 

 
0 

 
0 

 
0 

 
58335 

 
73892 

 
77533 

 
39731 

 
0 

 
69920 

 
- 

 
0,007193553 

 
- 

 
- 

 
0,82 

 
- 

 
ÚNICA CONTROL 

 
UP 

 
ÚNICA AgNO3_5 

 
2 

Sspon.03G0008800-4D T2K12.9 ATP synthase subunit beta, mitochondrial-like 25646,80 31 93545 87249 84764 55280 62788 64984 99741 100064 106344 88519 61017 102050 0,002198291 0,016144994 0,000352895 -0,54 0,21 -0,74 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.01G0006100-1A UGD3 UDP- glucose 6-dehydroge nase 4 4150,91 9 148227 144440 186899 85668 86230 83369 132642 124725 137138 159855 85089 131502 0,005328592 0,11361847 0,000240483 -0,91 -0,28 -0,63 DOWN UNCHANGED DOWN 2 

Sspon.02G0046580-1C XYLA Xylose isomerase 3464,64 20 116189 115019 113229 0 0 0 34744 54563 80351 114812 0 56552 - 0,011661469 - - -1,02 - ÚNICA CONTROL DOWN ÚNICA AgNO3_5 2 

Sspon.01G0008000-1A - Pathoge nesis-relate d protein 1 29518,93 13 43376 45092 41414 21970 32167 22797 30666 43817 59868 43294 25644 44784 0,00682256 0,869536512 0,102058448 -0,76 0,05 -0,80 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 2 

Sspon.07G0012160-1A ACX4 gluta ryl-CoA dehydrogenase 831,79 3 11599 13222 14815 18241 25638 19993 0 10913 13032 13212 21290 11973 0,028778353 0,275373367 0,044794458 0,69 -0,14 0,83 UP - - 3 

Sspon.01G0057000-1C ADH1 ADH1 22165,35 19 0 0 0 13340 12987 13564 0 0 0 0 13297 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.04G0008080-1A ADK2-2 Adenosine kinase 2 18721,33 14 56537 67948 52022 90299 81673 102082 64701 57980 46213 58836 91351 56298 0,012745846 0,741783356 0,01191565 0,63 -0,06 0,70 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.01G0017210-1A ALAAT1 alanine a mi notransferase  2  isoform X1 41436,24 32 106956 85233 92739 154061 161060 161382 59773 112790 93552 94976 158834 88705 0,000717668 0,727170117 0,011049111 0,74 -0,10 0,84 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.02G0037150-2C ALATS Alanine--tRNA ligase 6429,71 26 9702 10730 4685 12543 18515 15283 7742 5742 4307 8372 15447 5930 0,049703691 0,312856054 0,008802851 0,88 -0,50 1,38 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0037860-1D ALATS Alanine--tRNA ligase 6089,36 19 46693 46854 43070 101232 90574 98613 48408 42483 43042 45539 96806 44644 0,000117562 0,712060088 0,000150316 1,09 -0,03 1,12 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0003260-3D ALDH12A1 putati ve al dehyde de hydroge nase MIS1 1759,11 12 9898 8920 9489 12390 14777 12278 4150 8341 9817 9436 13148 7436 0,012626785 0,309805018 0,038632075 0,48 -0,34 0,82 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.03G0009670-2C APA1 aspartic proteinase oryzasin-1-like 7070,84 6 0 0 0 2158 3540 2249 0 0 0 0 2649 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.07G0019530-1A APXS L-ascorbate peroxidase  S chloroplastic/mitochondrial 6481,99 13 27759 25890 71531 144721 119338 114702 44871 29981 85621 41727 126254 53491 0,008614813 0,626275102 0,018845044 1,60 0,36 1,24 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.06G0001820-1A AQI aminoacylase-1 1372,01 11 0 0 0 5038 4863 4203 0 0 0 0 4701 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.03G0017070-2C ARFA1B ADP-ri bos ylation factor 1 19468,71 8 0 0 0 8417 8006 7326 0 0 0 0 7916 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.07G0016690-2C ASN1 asparagi ne synthetase 378,87 2 0 0 0 1386 2029 2218 0 0 0 0 1878 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.01G0047060-1B BIP2 lumi nal-binding protein 4-like 10349,34 15 21549 19325 18135 24491 34746 33080 24507 25433 22178 19670 30772 24040 0,029022476 0,034885878 0,112590272 0,65 0,29 0,36 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.01G0035900-1B CCT3 T-complex protein 1  subunit gamma 6110,82 21 31514 31344 28781 48429 47487 46420 32944 30985 34322 30546 47445 32750 8,96486E-05 0,16801645 0,00020075 0,64 0,10 0,53 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.07G0001660-2C CCT8 T-complex protein 1  subunit theta 9118,55 24 0 0 0 14196 12443 13615 0 0 0 0 13418 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.07G0001670-3D CCT8 T-complex protein 1  subunit theta 823,51 5 0 0 0 3543 3125 3012 0 0 0 0 3227 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.05G0036590-1C CHC1 Clathri n hea vy chain 2 -like protein 6470,46 52 0 0 0 2978 3004 3247 0 0 0 0 3077 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.05G0016310-2C CHIB1 xylanase  inhibitor protein 1-like 7180,39 12 101234 74273 75617 184964 161579 152317 64768 135401 83976 83708 166287 94715 0,003226594 0,655000568 0,036824058 0,99 0,18 0,81 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.08G0007950-2B DJ1B Protein DJ-1  homol og B 1969,82 14 24261 25041 22787 33404 37574 34169 16400 21845 23833 24030 35049 20693 0,001574577 0,223411914 0,00500179 0,54 -0,22 0,76 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.04G0014930-1P F21M12.3 elongation factor 1- ga mma 3 13335,99 19 0 0 0 4495 4424 4725 0 0 0 0 4548 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

 
Sspon.06G0001930-2B 

 F28P22.26 phe nylalani ne--tRNA li gase beta subunit, cytoplasmi c- like  
2436,66 

 
10 

 
0 

 
0 

 
0 

 
14111 

 
12095 

 
12255 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
12821 

 
0 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
3 

Sspon.04G0016800-1P F4IRL7_ARATH Phytos ulfoki ne receptor 8957,09 9 46213 52694 56576 67677 67253 59884 28923 45438 50213 51828 64938 41525 0,02921852 0,221598199 0,027803581 0,33 -0,32 0,65 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.02G0025580-3C F8A5.21 probable aldo-keto re ductase  3 1743,22 6 2278 6188 3922 7098 7393 7587 1444 1190 4637 4129 7359 2424 0,047455383 0,342601501 0,011556117 0,83 -0,77 1,60 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0016700-1A FER4 ferritin 21573,62 11 80418 78667 80055 115295 104033 130505 30519 79797 83432 79713 116611 64583 0,008653902 0,42554597 0,049767102 0,55 -0,30 0,85 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.05G0006050-2B GDH2-2 gluta mic dehydrogenase2 1245,22 5 0 0 0 3719 3155 3432 0 0 0 0 3435 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.06G0016170-1A GME GDP-ma nnose 3,5-e pimerase 2 6050,71 19 38856 28694 29983 79083 68677 60077 38308 46522 33227 32511 69279 39352 0,004436181 0,244660289 0,011232859 1,09 0,28 0,82 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.01G0013360-4P GSTU17 glutathione  S-t ransferase GST  38 2441,65 4 12074 23498 19735 37222 38455 40120 13627 12284 8964 18436 38599 11625 0,004339598 0,134305642 7,63003E-05 1,07 -0,67 1,73 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0011520-2C HSP70-14 Heat  shock 70 kDa protei n 14 2049,18 23 34197 33517 40259 68788 47783 71769 48335 44660 34297 35991 62780 42431 0,026920801 0,243972793 0,078045373 0,80 0,24 0,57 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.02G0011960-2B HSP90-2 Heat shock protein 90- 2 41437,12 39 0 0 0 23464 21230 22229 0 0 0 0 22308 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.01G0007290-2P HTA12 histone H2A 11111,74 4 67331 41042 41993 59216 91042 62068 34486 37126 37804 50122 70775 36472 0,196004242 0,190452677 0,028371896 0,50 -0,46 0,96 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.05G0002010-2D MJB24.14 Galactose mutarotase-like  superfa mily protein 1547,37 8 39110 19847 35317 41511 43732 40123 20263 25626 23247 31425 41789 23045 0,158364154 0,241001631 0,000561601 0,41 -0,45 0,86 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.05G0008290-3C MLS Malate synthase, glyoxysomal 8004,17 26 37900 24243 27355 58551 73701 52309 26878 38700 39207 29832 61520 34928 0,013897428 0,427071531 0,024105606 1,04 0,23 0,82 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.01G0006110-1P MPPbeta Pepti dase beta subunit 7476,60 28 27888 24231 27733 40713 40893 40417 23177 27528 29269 26617 40675 26658 0,000305658 0,985812173 0,001520154 0,61 0,00 0,61 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0020390-1A MUG13.13 disease resista nce protei n RGA 2-like isoform X1 1549,91 14 42754 44263 43331 87936 70161 92854 38381 36058 33330 43449 83650 35923 0,004337635 0,007831659 0,002477868 0,95 -0,27 1,22 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.03G0032500-1B NAA15 acetyltra nsferase 1-like  protein 1356,20 8 10577 10721 12541 18380 14671 15984 7653 10906 11792 11280 16345 10117 0,015712805 0,45551568 0,020000069 0,54 -0,16 0,69 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.03G0008370-4D NMT1 Phos phoethanolami ne N- methylt ransferase 1 1022,53 8 8871 11567 10834 27840 21618 30231 10171 22695 15687 10424 26563 16184 0,003884414 0,195682761 0,079629664 1,35 0,63 0,71 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.08G0008900-1A NTR1 thiore doxin re ductase 2 3842,61 10 7907 5264 7167 12433 15170 13191 8545 7611 8085 6780 13598 8080 0,003849234 0,193094242 0,003023832 1,00 0,25 0,75 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.04G0021470-1B OOP probable  cytos olic oli gope ptidase A 2420,70 19 0 0 0 9526 6686 8525 0 0 0 0 8245 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.07G0007390-2B PATL5 patellin-3-like 3348,99 19 17439 15553 15749 35344 38961 45409 20582 26882 27775 16247 39904 25080 0,001404855 0,019556576 0,016229587 1,30 0,63 0,67 UP UP UP 3 

Sspon.07G0007390-2P PATL5 patellin-1 3251,77 18 0 0 0 9912 9284 10448 0 0 0 0 9881 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.07G0038270-1D PCNA2 proliferati ng cell nuclea r antigen 2522,62 5 0 0 0 853 969 1057 0 0 0 0 960 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 
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Sspon.02G0028680-2B 

 
PFD3 

 
prefol din subunit  3 

 
2105,01 

 
2 

 
0 

 
0 

 
0 

 
6773 

 
5127 

 
5974 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
5958 

 
0 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
3 

 
Sspon.02G0017180-2C 

 PFP-ALPHA2 pyrophos phate--fructose 6-phosphate 1- 

phosphotra nsferase subunit alpha-like 

 
6103,21 

 
20 

 
118315 

 
103584 

 
121820 

 
205734 

 
156907 

 
190826 

 
124417 

 
126989 

 
118592 

 
114573 

 
184489 

 
123333 

 
0,010709567 

 
0,225214549 

 
0,014009402 

 
0,69 

 
0,11 

 
0,58 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
3 

Sspon.06G0004840-4P PLP2 Patatin-like  protei n 2 1116,73 2 0 0 0 701 854 497 0 0 0 0 684 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.02G0052850-1C PLP3 patatin-like protein 1 3249,88 9 21648 21367 17041 69859 43689 52904 48869 20496 15412 20019 55484 28259 0,010477239 0,477060167 0,102927815 1,47 0,50 0,97 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

 
Sspon.04G0017870-1A 

 PV42A SNF1-related protein kinase re gulatory subunit ga mma- like 

PV42a 

 
2232,07 

 
10 

 
0 

 
0 

 
0 

 
4588 

 
9642 

 
6569 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
6933 

 
0 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
3 

Sspon.01G0021240-2B Q94CC6_ARATH putati ve se rine  protease EDA2 1673,81 3 14468 13478 14389 25888 25674 23038 5535 21093 25057 14112 24867 17228 0,000376315 0,628996689 0,273828963 0,82 0,29 0,53 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.03G0026410-3D Q94CL2_ARATH Os01g0953500 1327,05 2 0 0 0 5473 2632 4817 0 0 0 0 4307 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.02G0002770-1A RABA5A Ras-related protei n RABA5a 1931,21 2 0 0 0 2118 3075 1784 0 0 0 0 2326 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.01G0002740-1P RABC2A Ras-related protei n RABC2a 3223,97 5 7779 5978 6001 7768 11575 7692 3307 5114 5917 6586 9012 4780 0,161320424 0,137753345 0,04742504 0,45 -0,46 0,91 UNCHANGED UNCHANGED UP 3 

Sspon.01G0025010-1A RBG7 glycine-rich RNA-bi ndi ng protein 2 4009,21 4 5595 7131 5101 10437 11189 8730 8783 3223 3465 5942 10118 5157 0,01173138 0,702786906 0,064087699 0,77 -0,20 0,97 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

 
Sspon.01G0052050-1C 

 RHM1 Trifuncti onal UDP- glucose 46-de hydratase /UDP-4- keto- 6- 

deoxy-D-glucose 35-epimerase/UDP-4-keto-L-rhamnose- 

 
3704,34 

 
27 

 
54471 

 
61924 

 
56927 

 
97220 

 
84221 

 
104680 

 
80105 

 
77696 

 
62026 

 
57774 

 
95374 

 
73276 

 
0,004115746 

 
0,063255024 

 
0,055078379 

 
0,72 

 
0,34 

 
0,38 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
3 

Sspon.08G0003610-3C RPL27C 60S ribosomal protein L27 3291,06 6 8281 8361 9093 14307 10719 14084 6370 7077 6012 8578 13036 6486 0,019962021 0,006730677 0,005510134 0,60 -0,40 1,01 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.04G0021030-2C RPL9B 60S ribosomal protein L9 4881,85 10 0 0 0 6039 5217 5650 0 0 0 0 5635 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.01G0048640-1B RPS18A 40S ribosomal protein S18 21210,51 11 34543 34538 37652 159652 141259 150949 31406 31301 31039 35578 150620 31249 2,89688E-05 0,014254046 2,32432E-05 2,08 -0,19 2,27 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.01G0037240-1B RPS20B 40S ribosomal protein S20 18329,46 4 0 0 0 140496 150648 133428 0 0 0 0 141524 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.01G0006740-1A RPS3AA 40S ribosomal protein S3a 8689,85 18 40261 40895 45721 73648 59083 73662 41849 48143 49192 42292 68797 46395 0,006779609 0,2259124 0,0140214 0,70 0,13 0,57 UP UNCHANGED UNCHANGED 3 

Sspon.02G0004290-2C SCL32 Scare crow-like protein 32 3045,11 6 0 0 0 819 1148 789 0 0 0 0 919 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.02G0007660-1A SCPL49 Seri ne carboxype ptidase-li ke precursor 3974,52 19 32865 30701 32811 82399 93195 73420 27351 28983 33199 32126 83005 29844 0,000907107 0,292151836 0,000882493 1,37 -0,11 1,48 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.02G0029860-1A SHM4 Seri ne hydroxymethyltransferase 1152,34 5 11717 7625 8393 17882 15961 15174 3810 9606 8040 9245 16339 7152 0,00892368 0,38317138 0,00856761 0,82 -0,37 1,19 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.04G0002700-3D T16O11.11 Importin subunit beta-1 903,14 13 0 0 0 5492 6081 5254 0 0 0 0 5609 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.08G0018720-1B T22P22.110 Glycosyl hydrolase family 31 protein 2156,79 21 5596 4655 5516 11525 11719 8947 6449 4612 4972 5256 10730 5344 0,004375388 0,89608825 0,006969269 1,03 0,02 1,01 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.03G0015230-1A UXS2 UDP- glucuronic acid decarboxylase 4 429,59 3 3740 2752 2648 5351 5530 4985 2485 2988 2950 3047 5289 2807 0,004249771 0,566780868 0,000402952 0,80 -0,12 0,91 UP UNCHANGED UP 3 

Sspon.07G0000930-1A XBCP3 jacalin-related lectin 3 1788,98 5 0 0 0 5823 4649 6443 0 0 0 0 5638 0 - - - - - - ÚNICA TREAT - ÚNICA TREAT 3 

Sspon.03G0018740-2C AACT1 putati ve acetyl-CoA acetyltransferase cytosolic 2 982,38 7 20783 19592 22739 19124 21377 18786 10757 14100 15764 21038 19762 13540 0,3568092 0,012423855 0,02084414 -0,09 -0,64 0,55 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.01G0002150-1A ACO3 Aconitate hydra tase 1 6939,79 20 41049 36562 37450 40716 43608 45189 21386 29511 29150 38354 43171 26682 0,063976651 0,017375567 0,005063795 0,17 -0,52 0,69 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.07G0004160-3D AHB1 he moglobin 2 915,29 2 21802 28372 31873 31009 25601 42413 0 0 0 27349 33007 0 0,382105244 - - 0,27 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.06G0007740-2B ALDH10A9 betaine  alde hyde dehydrogenase 5302,81 17 39433 29260 28438 32025 24257 26369 6181 7251 8153 32377 27550 7195 0,317343046 0,002156144 0,001039007 -0,23 -2,17 1,94 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0000620-1A ARP4 Actin-relate d protein 4 2339,27 10 25632 25710 24085 27364 21309 21345 11253 19436 18985 25142 23339 16558 0,435081453 0,033863759 0,111571128 -0,11 -0,60 0,50 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.01G0037840-1B ASN2 asparagi ne synthetase 1677,66 8 65619 58338 53835 31196 52344 61258 25637 24295 44272 59264 48266 31401 0,31375477 0,018864353 0,200058025 -0,30 -0,92 0,62 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.04G0017510-4D CAND1 Cullin-associate d NEDD8-dissociated protein 1 7495,03 8 115293 105754 90887 81661 88830 104062 7138 11549 13905 103978 91518 10864 0,268205261 0,000226288 0,000305633 -0,18 -3,26 3,07 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.04G0021320-1A CAT1-2 catalase 9748,02 19 431879 416869 429042 262675 445779 311052 165514 240065 331156 425930 339835 245578 0,19239165 0,019978479 0,264910076 -0,33 -0,79 0,47 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0006520-3C CDC48D cell division control protein 4 8 homolog D 1439,21 3 11784 12512 11945 10857 12275 11796 0 0 0 12080 11643 0 0,405923808 - - -0,05 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.08G0024680-2P CHI-B chitinase 10987,98 5 545575 471205 371185 249485 364640 311623 181909 160799 213559 462655 308582 185422 0,063523531 0,006293747 0,028266844 -0,58 -1,32 0,73 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.07G0008410-1A CHI-B chitinase  2-like 2482,00 5 31284 35449 30049 23777 34263 39246 7819 18574 22037 32261 32429 16143 0,973984467 0,024499888 0,059780813 0,01 -1,00 1,01 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0016650-1T CHIB1 xylanase  inhibitor protein 2-like 9788,01 9 284413 288249 272817 236286 282502 262461 151747 137741 123876 281826 260416 137788 0,205125599 0,000100879 0,001419834 -0,11 -1,03 0,92 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.04G0010760-3C CWINV2 cell wall invertase 625,79 4 34744 37933 32952 47349 33466 39116 27879 22627 26807 35210 39977 25771 0,328348117 0,012067728 0,030640715 0,18 -0,45 0,63 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

 
Sspon.03G0024550-1A 

 DAA1 P-loop contai ning nucle oside tri phosphate hydrolase  

superfamily protein 

 
1196,30 

 
8 

 
26594 

 
27251 

 
29414 

 
21502 

 
30418 

 
25912 

 
9601 

 
14662 

 
20062 

 
27753 

 
25944 

 
14775 

 
0,541114541 

 
0,014425365 

 
0,048088984 

 
-0,10 

 
-0,91 

 
0,81 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UP 

 
4 

Sspon.06G0006030-1A Dl4250W NA DH- ubi quinone oxi doreductase  20.9 kDa  subunit-like 6425,53 3 109795 105664 171309 153598 119723 129329 67141 82141 89180 128923 134216 79487 0,83279838 0,089920284 0,010312966 0,06 -0,70 0,76 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.08G0011400-1A EXL1-2 Protein EXORDIUM 1391,24 4 37092 43433 42134 42611 39332 31451 23390 18108 22440 40886 37798 21313 0,465813907 0,001495084 0,011086522 -0,11 -0,94 0,83 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.06G0000420-2B EXL2-2 PHI-1 4524,13 6 137792 139525 134070 135442 154223 129963 86460 87604 102346 137129 139876 92137 0,733394512 0,001104095 0,005952224 0,03 -0,57 0,60 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.05G0005760-3D EXPB2 expansin-B18 608,34 2 74500 77773 65681 52414 82216 0 0 0 0 72651 67315 0 0,316827893 - - -0,11 - - - ÚNICA CONTROL - 4 

Sspon.01G0054990-1C F10K1.25 unnamed protein product 4074,23 9 24222 24133 24116 18554 24747 21459 5430 8618 9753 24157 21586 7934 0,224146638 0,0002332 0,003475189 -0,16 -1,61 1,44 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.06G0005130-3C F14D16.29 uncharacte rized protei n LOC8083498 583,25 2 19792 23572 22002 19618 23841 23499 10726 15391 16977 21789 22319 14365 0,77587733 0,026864448 0,026341196 0,03 -0,60 0,64 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.03G0022180-1A F14P3.15 euka ryotic tra nslation initiati on factor 3 s ubunit M-like 2702,55 17 1588 1709 3881 2341 3956 2130 0 0 0 2393 2809 0 0,681073594 - - 0,23 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.06G0027590-2C F15K9.16 chitinase  CLP-like 24495,26 15 155199 153757 112983 158971 186192 178070 96594 82615 81133 140647 174411 86781 0,102737213 0,021442788 0,000753088 0,31 -0,70 1,01 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0001270-1P F22F7.5 Stress-related protein-like 1697,65 7 64076 59198 64931 65695 55534 67353 16202 45857 39854 62735 62861 33971 0,977055468 0,035610564 0,041766422 0,00 -0,88 0,89 UNCHANGED DOWN UP 4 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.01G0035440-1B  F25I18.4  NA DH- ubi quinone oxi doreductase  B16.6 subunit  2019,83  4  42434  47110  47044  37116  39279  32741  18043  22425  29329  45529  36379  23266  0,020710995  0,003587327  0,026176754  -0,32  -0,97  0,64  UNCHANGED  DOWN  UP  4 

Sspon.06G0001930-3D F28P22.26 Phe nylalani ne--tRNA  li gase beta  subunit  cytoplasmic 1225,45 7 25710 32108 30851 25737 23795 25234 14047 21363 21114 29556 24922 18841 0,085751484 0,025784761 0,069409531 -0,25 -0,65 0,40 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0019020-2B F4KH28_ARATH Gluca n endo-1,3-beta- glucosidase precursor 2984,18 9 22386 20715 18465 16544 21352 18433 10804 9595 13270 20522 18776 11223 0,387521881 0,004055842 0,012915904 -0,13 -0,87 0,74 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0048450-1C F8A5.24 probable aldo-keto re ductase  2 1999,73 4 2104 650 704 3682 1131 1200 0 0 0 1152 2005 0 0,426796792 - - 0,80 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.03G0029670-1B FBA6 fructose-bisphosphate aldolase cytoplas mic isozyme 36376,90 15 519196 536369 509539 677551 560492 589950 288960 297413 330541 521701 609331 305638 0,071755908 0,00013213 0,001247524 0,22 -0,77 1,00 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0009280-1A FUM1 fumarate hydratase 1, mitochondrial-like 1778,98 13 65586 67274 66551 57131 76715 55413 19485 22161 24093 66470 63086 21913 0,647184309 6,19408E-06 0,004092601 -0,08 -1,60 1,53 UNCHANGED DOWN UP 4 

 
Sspon.04G0008880-1P 

 G6PD6 glucose-6-phos phate 1-dehydrogenase , cytoplasmic  

isoform-like 

 
1503,26 

 
13 

 
14134 

 
15115 

 
14163 

 
11590 

 
12964 

 
12834 

 
6304 

 
9949 

 
11110 

 
14471 

 
12462 

 
9121 

 
0,020965128 

 
0,022626648 

 
0,091728933 

 
-0,22 

 
-0,67 

 
0,45 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UNCHANGED 

 
4 

Sspon.04G0017360-4D GAPCP1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, cytosolic 5157,58 16 25050 30570 28181 27338 23170 22747 0 0 0 27934 24419 0 0,180284526 - - -0,19 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

 
Sspon.02G0026050-2B 

 
GGAT2 Pentatricopeptide repeat-containing protei n ELI1 

chloroplastic 

 
1518,99 

 
12 

 
32023 

 
33030 

 
25690 

 
15833 

 
30843 

 
18992 

 
5570 

 
7839 

 
10785 

 
30248 

 
21889 

 
8065 

 
0,177490715 

 
0,001280897 

 
0,045328146 

 
-0,47 

 
-1,91 

 
1,44 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UP 

 
4 

Sspon.04G0010990-2B GLYR1 2-hydroxy-3-oxopropionate reductase 9102,83 14 47031 51860 45286 55326 56468 53108 28197 35033 36754 48059 54967 33328 0,034830404 0,010782632 0,001495352 0,19 -0,53 0,72 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.07G0006830-3C GSTU1 phosphogluca n, wate r dikinase, chloroplastic-like 1982,36 5 17801 14423 17231 12050 12553 15855 9694 9410 9097 16485 13486 9401 0,131514702 0,002587902 0,027561741 -0,29 -0,81 0,52 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.05G0002870-1A GSTU25 glutathione transferase19 6055,85 6 83249 82500 95127 56789 90130 66454 18769 56700 63673 86959 71124 46381 0,213545081 0,049260195 0,22166319 -0,29 -0,91 0,62 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0016290-1A HEL defence-related protei n precursor 6667,02 2 262852 251682 199359 76538 202270 106416 38648 41875 98735 237964 128408 59752 0,062167327 0,002976589 0,1827443 -0,89 -1,99 1,10 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.01G0051970-1C HSP70-4 heat s hock cognate 70 kDa protei n 2 43319,89 31 118555 108715 112101 116417 118375 123650 62372 52895 54455 113124 119481 56574 0,15257938 0,000162484 6,59952E-05 0,08 -1,00 1,08 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0011960-1A HSP90-2 Complex of  Hs p90 N-termi nal and Sgt1  CS domain 20899,33 9 15549 14498 16189 12003 11396 12154 0 0 0 15412 11851 0 0,002828832 - - -0,38 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.08G0001270-3C HSP90-7 Endoplas min homol og precursor 6379,37 35 122330 116499 123674 96006 104433 99248 64794 61010 64210 120834 99896 63338 0,003149777 2,1061E-05 0,000177608 -0,27 -0,93 0,66 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.07G0017060-3D IPMS1 2-isopropylmalate  s ynthase 1 chloroplastic 4216,74 13 8795 9894 10550 9888 9537 10644 2959 2978 3084 9746 10023 3007 0,672904461 0,000194707 2,85879E-05 0,04 -1,70 1,74 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0055900-1P MBD11 methyl bindi ng domain115 2823,96 10 61652 71462 73637 60631 52108 53493 34742 40985 46542 68917 55411 40756 0,04080608 0,004963571 0,027306305 -0,31 -0,76 0,44 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

 
Sspon.02G0004530-2B 

 MKD15.11 Succinate--CoA ligase ADP-f orming] subunit alpha-1  

mitochondrial 

 
7431,29 

 
10 

 
260763 

 
246688 

 
243265 

 
208755 

 
215125 

 
198538 

 
146609 

 
150553 

 
183383 

 
250239 

 
207473 

 
160182 

 
0,004052243 

 
0,002167756 

 
0,01998158 

 
-0,27 

 
-0,64 

 
0,37 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UNCHANGED 

 
4 

Sspon.04G0001730-1A MP3 me mbrane steroid-bi ndi ng protein 1 2030,52 3 124696 159846 122442 116262 124189 134575 77147 85201 103650 135661 125009 88666 0,465522326 0,031165699 0,018486949 -0,12 -0,61 0,50 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

 
Sspon.04G0002660-1P 

 MPT3 mitochondrial phosphate carrier protei n 3, mitochondrial- like  
3711,11 

 
9 

 
19197 

 
21315 

 
18912 

 
26283 

 
22576 

 
25031 

 
0 

 
0 

 
0 

 
19808 

 
24630 

 
0 

 
0,022073118 

 
- 

 
- 

 
0,31 

 
- 

 
- 

 
UNCHANGED 

 
ÚNICA CONTROL 

 
ÚNICA TREAT 

 
4 

Sspon.02G0031860-3C MS1 methionine synthase 16354,17 5 127041 128298 129276 157586 156693 136757 77146 92359 119730 128205 150346 96412 0,031620022 0,063412831 0,019104859 0,23 -0,41 0,64 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.07G0009770-1A NA DP- ME4 NA DP-depe nde nt  malic enz yme 3 4063,36 6 18756 18545 19547 18874 18871 23174 8922 11963 11787 18949 20306 10890 0,406835031 0,001448924 0,005645645 0,10 -0,80 0,90 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.08G0008900-3C NTR1 thiore doxin re ductase 2 3811,09 9 19536 17581 23302 22122 18540 21587 13753 10506 11648 20140 20749 11969 0,777360375 0,013314828 0,003907298 0,04 -0,75 0,79 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0033440-1A OEP24B Outer e nvel ope  pore protein 24 A chloroplastic 2035,56 7 44652 53649 52041 43726 43168 38536 18170 25183 41481 50114 41810 28278 0,061483033 0,0425977 0,129273249 -0,26 -0,83 0,56 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.04G0008070-3C PAL1 Phe nylalani ne /tyrosine a mmonia-lyase 1151,03 9 6359 3870 6362 4948 4131 3962 0 0 0 5530 4347 0 0,251877518 - - -0,35 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.01G0048710-1B PAP85 Globulin-2 20326,09 23 53533 51912 63078 40106 106047 39755 19876 33206 43676 56174 61970 32253 0,807891554 0,036237239 0,267519593 0,14 -0,80 0,94 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.02G0048980-2D PBG1 proteasome  subunit beta  type 4910,47 12 184486 225219 201130 164123 177623 139064 58752 95183 168235 203612 160270 107390 0,056958725 0,048517041 0,196051009 -0,35 -0,92 0,58 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.03G0038090-1C PER12 cationic peroxidase SPC4-like 5327,89 11 240613 218442 208542 152579 260172 164517 137044 130184 162849 222533 192423 143359 0,442277216 0,004500232 0,238802729 -0,21 -0,63 0,42 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0007580-2B PFP-ALPHA2 phosphofructose kinase2 13564,45 20 82513 87259 86424 134034 109578 134802 57953 59821 45295 85399 126138 54356 0,008379592 0,002925228 0,001615832 0,56 -0,65 1,21 UNCHANGED DOWN UP 4 

 
Sspon.04G0022540-2D 

 PFP-BETA1 pyrophos phate--fructose 6-phosphate 1- 

phosphotransferase subunit beta 

 
6552,00 

 
6 

 
24618 

 
27744 

 
56928 

 
54783 

 
25118 

 
60970 

 
1591 

 
1750 

 
2109 

 
36430 

 
46957 

 
1817 

 
0,524319431 

 
0,02820433 

 
0,015106835 

 
0,37 

 
-4,33 

 
4,69 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UP 

 
4 

Sspon.02G0040450-1B PHB2 mitochondrial prohibiti n complex protein 2 14227,63 18 17112 23440 21041 18029 13073 15192 5917 11932 14124 20531 15431 10658 0,094549889 0,032377767 0,168389376 -0,41 -0,95 0,53 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.04G0003150-1A PLAT1 Wound/stress protein 4915,94 3 28909 29594 37704 23172 41179 35499 15367 21293 19948 32069 33283 18869 0,849943665 0,016885862 0,062003633 0,05 -0,77 0,82 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.03G0021880-1A PLDALPHA1 phospholipase D2 3541,26 22 10707 11172 10921 15003 9311 10227 2932 8217 6420 10934 11514 5857 0,759545645 0,031067186 0,073736482 0,07 -0,90 0,98 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.02G0045710-2D PLDALPHA1 phospholipase  D alpha 1 2372,31 21 18346 19954 21687 19741 14199 17756 14712 12508 12318 19996 17232 13179 0,216722224 0,005229816 0,086775723 -0,21 -0,60 0,39 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.07G0008260-1A PPDK C4-specific pyruva te orthophosphate  dikinase 913,36 10 33381 33330 34340 28763 24178 30626 15251 18956 24033 33683 27855 19413 0,040016398 0,005124564 0,057000302 -0,27 -0,79 0,52 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.02G0032750-1A Q8VYP7_ARATH GTPase  SAR1 10935,67 8 59003 56522 55167 75270 77773 64264 23988 46391 42955 56897 72436 37778 0,022460438 0,05355548 0,012904338 0,35 -0,59 0,94 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.02G0020990-3D RABA2A ras-related protein RABA2a-like 3099,81 4 11398 12908 14067 8835 15633 9503 8083 7079 8216 12791 11324 7793 0,557789414 0,004215814 0,182586359 -0,18 -0,71 0,54 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.03G0007760-3C RABG3A ras-related protein Rab7-like 1739,69 4 16682 17011 16608 17676 19838 15721 12189 12696 9398 16767 17745 11428 0,459094076 0,006649586 0,015810847 0,08 -0,55 0,63 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.03G0024570-2B RABG3D ras-related protein Rab7 2270,71 6 4515 4436 4711 5815 6381 4977 2661 3704 2452 4554 5724 2939 0,048078426 0,015087809 0,007741803 0,33 -0,63 0,96 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0003180-1A RH38 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 38 1065,45 9 71608 41222 66167 57423 43198 44165 15966 31601 31088 59666 48262 26218 0,335256086 0,035008919 0,032799976 -0,31 -1,19 0,88 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0031000-2B RH53 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 53 469,87 3 7766 6073 7241 6444 6109 6245 2719 4741 5471 7027 6266 4310 0,209932931 0,047814438 0,077661314 -0,17 -0,70 0,54 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.02G0023390-1P RPL4A 60S ribosomal  protei n L4-1 7095,55 6 46447 48732 36780 49515 67650 63538 18802 24890 27668 43986 60234 23787 0,069534099 0,010938788 0,003899493 0,45 -0,89 1,34 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.06G0022950-1T RPN2A 26S proteasome  non-ATPase  regulatory subunit  1 A 1026,51 7 16116 17150 17862 13036 13740 12688 2432 3312 3766 17043 13155 3170 0,002812981 2,68606E-05 3,68177E-05 -0,37 -2,43 2,05 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.05G0011390-1A RPS10C 40S ribosomal  protei n S1 0-1 7565,33 8 197482 204247 212848 172588 193779 152867 106062 102919 183104 204859 173078 130695 0,065500829 0,049378448 0,214550557 -0,24 -0,65 0,41 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.01G0044090-1B RPS27AA ubiquitin-4 0S ribosomal protein S27a-2-like 6294,97 2 351306 478291 439534 780236 331417 336077 0 0 0 423044 482577 0 0,7178991 - - 0,19 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.08G0006120-1A  RPT4A putati ve 26 S proteasome re gulatory particle triple-A 
ATPase subunit4 

 7605,94  12  12922  13408  13265  12803  11958  13214  6702  7402  8216  13198  12658  7440  0,245269235  0,000236067  0,000806613  -0,06  -0,83  0,77  UNCHANGED  DOWN  UP  4 

Sspon.03G0028270-1B SBP1 selenium-binding protein 2-like 1635,82 17 73938 79355 70483 64135 69937 73966 32121 52842 35845 74592 69346 40269 0,244450368 0,007551112 0,014124482 -0,11 -0,89 0,78 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.07G0004610-3C SIR Sulfite re ductase  ferredoxin],  chloroplastic 7528,55 28 31572 31185 30813 45644 37312 47361 7311 9452 10263 31190 43439 9009 0,016997734 1,66225E-05 0,000436436 0,48 -1,79 2,27 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.05G0007390-1A T15N1.80 isocitrate de hydrogenase  NA DP]-like 3085,96 15 16689 21768 24110 19590 18521 25414 5120 4904 4884 20855 21175 4970 0,922039158 0,001923011 0,001639745 0,02 -2,07 2,09 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.05G0006640-1A T1N6.22 salutaridine reductase-like 2332,20 12 11594 11906 22666 22074 16777 15100 7590 11240 10695 15389 17984 9842 0,570399007 0,219433475 0,027088007 0,22 -0,64 0,87 UNCHANGED UNCHANGED UP 4 

Sspon.05G0013460-2B T4C9.130 pri mary a mine oxidase 2529,55 14 3943 3898 4215 5610 7639 5134 0 0 0 4019 6128 0 0,052825629 - - 0,61 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.07G0011900-1A TKL-2 transketolase, chloroplastic 1820,89 20 62952 60266 59163 67670 70164 63842 32725 28102 29260 60794 67225 30029 0,040585909 6,68355E-05 8,6126E-05 0,15 -1,02 1,16 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.03G0016680-4D TOM40-1 Mitochondrial i mport  re ceptor subunit TOM4 0-1 1102,97 8 2115 2182 2493 2764 2111 1789 0 0 0 2263 2222 0 0,899706568 - - -0,03 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.01G0007220-1A TOPP4 Seri ne/threonine-protein phosphatase  PP1 is ozyme  2 1439,08 8 30305 33804 34879 24730 20208 23162 6850 6186 7293 32996 22700 6776 0,00577382 5,03193E-05 0,000308061 -0,54 -2,28 1,74 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0007630-1A TUBA3 tubulin alpha-2  chain 3637,40 10 926 917 1163 1043 1065 1761 0 0 0 1002 1290 0 0,312469834 - - 0,36 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.03G0022020-1P UBP14 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase 2313,53 25 71404 68784 75045 58189 49734 52564 18526 44020 49224 71744 53496 37257 0,004053049 0,023350096 0,173021887 -0,42 -0,95 0,52 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.03G0039270-1C UBQ10 polyubiquitin 14926,43 9 13816 16377 14838 16846 14425 15585 8919 9684 9619 15010 15619 9407 0,583460386 0,002024503 0,00110539 0,06 -0,67 0,73 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0049620-1B UGD3 UDP- glucose 6-dehydrogenase 12953,82 23 10464 10876 9589 8608 8050 8972 5258 4789 3751 10310 8544 4599 0,019076249 0,000617319 0,001617693 -0,27 -1,16 0,89 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.04G0017180-1P VHA-A V-type proton ATPase catal ytic subunit A 8290,34 31 2717 2779 2696 3100 3107 2938 0 0 0 2731 3049 0 0,006300548 - - 0,16 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.04G0018380-1A WIN2 phosphatase  2 C 59 1089,94 3 44087 35710 33976 28012 25504 25600 16363 12639 15227 37925 26372 14743 0,023181987 0,002189167 0,001067361 -0,52 -1,36 0,84 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0046580-2D XYLA xylose isomerase 3616,49 20 100795 99779 98227 97937 163908 101781 36552 57401 84531 99600 121209 59495 0,369567241 0,044868114 0,072709263 0,28 -0,74 1,03 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.06G0009570-1A YchF1 Obg-like ATPase  1 4786,87 12 29511 24008 27034 27892 24529 26738 0 0 0 26851 26387 0 0,81621563 - - -0,03 - - UNCHANGED ÚNICA CONTROL ÚNICA TREAT 4 

Sspon.02G0022820-1A - Pathoge nesis-relate d protein 1 14248,80 6 200700 229172 205563 129992 204394 150988 32210 83006 107483 211812 161791 74233 0,103749924 0,004481271 0,049098436 -0,39 -1,51 1,12 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.02G0022820-3D - pathogenesis-related protein 1 11409,24 8 172891 184365 157024 105445 168953 114278 57507 68788 107022 171427 129559 77772 0,121858572 0,005241089 0,105839353 -0,40 -1,14 0,74 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.05G0017050-1A - Chitinase 2 4447,09 6 94086 84792 87813 71313 107671 72569 56897 50879 60068 88897 83851 55948 0,700963287 0,001014709 0,084412678 -0,08 -0,67 0,58 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 4 

Sspon.02G0001270-1A - putati ve histone-arginine me thyltransferase  1.4 1548,38 3 35412 26500 24719 27548 25590 25356 13938 14761 11668 28877 26165 13456 0,467305716 0,010906417 0,000390382 -0,14 -1,10 0,96 UNCHANGED DOWN UP 4 

Sspon.01G0027970-2D ADH1 alcohol dehydroge nase 1 29194,66 21 0 0 0 0 0 0 31916 26045 26663 0 0 28208 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0015030-2B APM1 aminope ptidase M 1-A 5265,84 39 0 0 0 0 0 0 2245 3693 2840 0 0 2926 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.01G0052180-1C APX1 Chain A,  L-ascorbate peroxidase 84502,23 20 29203 29876 28997 36295 36098 38097 75100 79471 72685 29359 36830 75752 0,000411093 2,06131E-05 4,85041E-05 0,33 1,37 -1,04 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.08G0021490-1B ASN2 asparagi ne synthetase 753,16 5 8488 18182 17066 8335 14463 7931 31310 23217 20233 14579 10243 24920 0,308681812 0,08351042 0,020150829 -0,51 0,77 -1,28 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.01G0022650-1A ATKRS-1 Lysine--tRNA ligase cytoplasmic 2764,13 20 21023 27379 29747 17835 20964 22896 31843 45209 40263 26050 20565 39105 0,140776302 0,049669822 0,011289822 -0,34 0,59 -0,93 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.01G0041400-1B BSK2 BR-si gnaling kinase 2 1075,90 10 0 0 0 0 0 0 17838 16462 25221 0 0 19840 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.01G0026910-2C CAS-2 Exportin-2 1589,72 14 12119 11737 11636 11534 12615 12913 19071 21995 22861 11831 12354 21309 0,304034382 0,001204831 0,001836932 0,06 0,85 -0,79 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.04G0025740-1B CCH copper tra nsport  protei n AT X1-like  isof orm X2 25167,48 7 156085 255659 219306 251190 311472 363148 495636 589138 511476 210350 308603 532083 0,086843071 0,00142462 0,006733396 0,55 1,34 -0,79 UNCHANGED UP DOWN 5 

 Sspon.05G0012370-1T  CLPC1 Double Clp- N motif-containi ng P-loop nucle oside  

triphosphate hydrolase superfamily protein 

 931,67  13  0  0  0  0  0  0  20591  13809  14514  0  0  16305  -  -  -  -  -  -  -  ÚNICA TREAT  ÚNICA AgNO3_5  5 

Sspon.04G0021090-1A CPN60B2 ruBisCO large s ubunit- bindi ng protein subunit beta 6119,38 36 57223 66647 62971 92135 87531 88688 147154 114478 142967 62281 89451 134867 0,000901171 0,002401613 0,011833467 0,52 1,11 -0,59 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0021080-1A CPN60B2 ruBisCO large s ubunit- bindi ng protein subunit beta 5248,67 32 20548 20804 21123 20113 22012 23192 35849 27093 33019 20825 21772 31987 0,357691238 0,012471199 0,020121885 0,06 0,62 -0,55 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0017730-2B F4K658_ARATH FAD/NA D(P)-bi nding oxidore ductase fa mily protein 427,76 2 12595 11407 10767 11096 9910 10752 18728 14227 15810 11590 10586 16255 0,192447274 0,030548399 0,014212417 -0,13 0,49 -0,62 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.01G0009260-1A FUM1 fumarate hydratase 1, mitochondrial-like 1562,53 11 0 0 0 0 0 0 25969 29536 32110 0 0 29205 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0017360-1A GAPCP1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, cytosolic 10446,54 20 47506 54034 54488 70108 62432 63562 93748 83415 84082 52009 65367 87082 0,015315814 0,000959088 0,006143149 0,33 0,74 -0,41 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.05G0020230-1A GH3.1 probable indole-3-ace tic acid-a mido s ynthetase  GH3.8 1111,90 4 0 0 0 0 0 0 7443 6049 6913 0 0 6802 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.07G0002550-3C GLT1 gluta mate s ynthase 2 NA DH], chloroplastic-like 1532,80 20 4709 4752 5086 6206 5076 6772 23410 14327 13238 4849 6018 16992 0,084548148 0,019720115 0,028221424 0,31 1,81 -1,50 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.07G0006130-1A GLT1 gluta mate s ynthase 2 NA DH], chloroplastic-like 1496,01 21 0 0 0 0 0 0 5101 3074 2812 0 0 3662 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0010990-1A GLYR1 2-hydroxy-3-oxopropionate reductase 7887,00 15 19353 20204 18632 16268 14996 14799 23057 27379 27767 19396 15354 26068 0,003342911 0,013345607 0,002458237 -0,34 0,43 -0,76 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.04G0024720-1B grpE protein grpE 451,97 2 6098 3637 4641 25712 6223 4647 42719 26582 62039 4792 12194 43780 0,338297838 0,019189991 0,061916497 1,35 3,19 -1,84 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.07G0013140-1A GSTF13 glutathione S-tra nsferase  4 1937,95 2 0 0 0 0 0 0 98107 64546 65919 0 0 76190 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.06G0022030-1B HIR1 Hyperse nsitive-induced res ponse protein 2 3932,12 9 9679 9431 10415 11689 9541 10966 19831 16688 15970 9842 10732 17497 0,270778868 0,003312686 0,007298475 0,12 0,83 -0,71 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.01G0021320-1T HSP70-10 heat s hock 70 kDa protein 10825,66 32 109630 109092 109926 142004 109663 121486 197940 158862 150019 109549 124384 168940 0,191564896 0,015689478 0,063505941 0,18 0,62 -0,44 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

 
Sspon.07G0006270-2B 

 
HSP70-4 

putati ve mediator of RNA pol ymerase  II transcription 
subunit 37c 

 
42990,32 

 
30 

 
57893 

 
51310 

 
50710 

 
64046 

 
61578 

 
61026 

 
90228 

 
75932 

 
83343 

 
53305 

 
62216 

 
83168 

 
0,022926627 

 
0,003208258 

 
0,007750331 

 
0,22 

 
0,64 

 
-0,42 

 
UNCHANGED 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
5 

 
Sspon.01G0051980-1C 

 
HSP70-4 putati ve me diator of RNA pol ymerase II transcription 

subunit 37c  

 
1899,53 

 
2 

 
2510 

 
2286 

 
1996 

 
2797 

 
3178 

 
3602 

 
6676 

 
5357 

 
4380 

 
2264 

 
3192 

 
5471 

 
0,028172144 

 
0,009282174 

 
0,031883385 

 
0,50 

 
1,27 

 
-0,78 

 
UNCHANGED 

 
UP 

 
DOWN 

 
5 

Sspon.08G0001270-1A HSP90-7 endoplas min homolog 4857,14 27 0 0 0 0 0 0 12210 11530 12135 0 0 11958 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 
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T0 

 
Sspon.02G0014080-1A 

 
HTB2 

 
histone H2B.3 

 
33817,27 

 
7 

 
58622 

 
61393 

 
63348 

 
71553 

 
82327 

 
83272 

 
90251 

 
110828 

 
98468 

 
61121 

 
79051 

 
99849 

 
0,010978908 

 
0,003220927 

 
0,042194211 

 
0,37 

 
0,71 

 
-0,34 

 
UNCHANGED 

 
UP 

 
UNCHANGED 

 
5 

 
Sspon.04G0019550-1P 

 IIL1 3-isopropylmalate dehydra tase large subunit,  

chloroplastic-like isoform  X2 

 
3295,79 

 
7 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
8063 

 
5120 

 
4009 

 
0 

 
0 

 
5730 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
ÚNICA TREAT 

 
ÚNICA AgNO3_5 

 
5 

Sspon.03G0007460-2D LOS1 Elongation factor 2 1551,52 9 41761 41506 31303 29342 24714 30820 50028 60567 57583 38190 28292 56059 0,064334132 0,018525332 0,001579082 -0,43 0,55 -0,99 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.03G0001400-1P LOX1 lipoxygenase 2092,25 16 5683 6409 8828 6400 11784 4294 11037 9802 11123 6973 7493 10654 0,840791793 0,024178494 0,236262994 0,10 0,61 -0,51 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

 Sspon.02G0004530-1A  MKD15.11 Succinate--CoA ligase ADP-f orming] subunit alpha-1  

mitochondrial 

 5836,44  11  87090  78346  77530  112332  111509  112487  136847  148149  163402  80989  112109  149466  0,000536381  0,001166605  0,008330211  0,47  0,88  -0,41  UNCHANGED  UP  UNCHANGED  5 

Sspon.02G0011880-1A NFYC2 Os09g0480700 4772,67 6 0 0 0 0 0 0 6013 5658 5425 0 0 5699 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.03G0000280-2P NO P5-2 probable nucleola r protein 5-2 1248,33 11 10447 7578 11478 20020 16151 17830 65256 31897 38246 9834 18001 45133 0,007237517 0,02655465 0,057749204 0,87 2,20 -1,33 UP UP UNCHANGED 5 

Sspon.01G0019170-1A NUCL1 nucle olin 2-like 544,21 5 7778 6656 9966 10528 10854 14489 19418 15838 14146 8133 11957 16468 0,075025039 0,010444585 0,087858715 0,56 1,02 -0,46 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0016800-1A PBC1 Proteasome  subunit beta  type 8913,48 6 0 0 0 0 0 0 1481 2511 2503 0 0 2165 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0030660-1C PED1 3-ketoacyl- CoA thi olase 2, peroxisomal-like 16768,90 21 7428 7567 7722 10883 11335 11036 20586 20548 25066 7572 11085 22067 2,40515E-05 0,000645134 0,001877664 0,55 1,54 -0,99 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.04G0011700-1A PER51 peroxidase 2-like 3838,70 9 0 0 0 0 0 0 13324 6634 5980 0 0 8646 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.01G0009220-3P PER52 peroxidase 70 4617,40 4 0 0 0 0 0 0 39665 23927 16450 0 0 26681 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.08G0007750-2B PER52 peroxidase P7-like 3743,55 5 3876 3570 2779 3421 5300 3581 7415 5088 5415 3408 4101 5973 0,368897809 0,032410808 0,118330739 0,27 0,81 -0,54 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.03G0006890-3D PFK4 ATP-de pendent 6-phosphofructoki nase 6-like 984,90 5 0 0 0 0 0 0 4457 5301 3847 0 0 4535 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.05G0002180-1A PGDH1 D-3-phosphogl ycerate dehydroge nase 1, chloroplastic 27442,10 29 168765 167374 159492 132792 112311 144548 232183 251704 251724 165210 129884 245204 0,023045943 0,000357893 0,000546689 -0,35 0,57 -0,92 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.04G0016140-1A PRXIIE peroxiredoxin-2E-2, chloroplastic-like 1725,65 2 0 0 0 0 0 0 8736 6192 9678 0 0 8202 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.03G0010240-1A RAN3 GTP- bindi ng nuclea r protein Ran-2 9209,53 8 11193 11690 12103 16446 18804 13982 24207 19216 25890 11662 16411 23104 0,028522501 0,00479839 0,051737964 0,49 0,99 -0,49 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0007410-1A RANGAP2 RA N GTPase-activa ting protei n 2 1074,21 4 0 0 0 0 0 0 2036 2356 2363 0 0 2252 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.08G0003190-2B RD21B ervatamin-B-like 6367,86 5 0 0 0 0 0 0 74308 46991 19299 0 0 46866 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.07G0012580-1A RPL18C 60S ribosomal protein L18 6417,11 7 40414 41640 40967 49142 45431 48082 67904 73474 63288 41007 47551 68222 0,004846998 0,000783348 0,002772328 0,21 0,73 -0,52 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0024940-2C RPL6C 60S ribosomal protein L6 7263,97 9 88516 102125 94822 124526 111529 117772 157501 150913 129228 95154 117942 145881 0,01378078 0,005711572 0,040148656 0,31 0,62 -0,31 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.08G0012290-2D RPS17D 40S ribosomal  protei n S1 7-4 11820,17 9 0 0 0 0 0 0 1932 1850 2530 0 0 2104 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0022010-2C SCPL24 serine carboxypepti dase 24-like 4618,91 10 11383 11904 9860 13217 17162 14215 15457 21040 25382 11049 14865 20626 0,045848992 0,031055686 0,137275281 0,43 0,90 -0,47 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

 Sspon.04G0017550-2B  STR1 thiosulfate /3- mercaptopyruvate sulfurtra nsferase 1, 

mitochondrial 

 1914,97  3  0  0  0  0  0  0  22380  13398  12051  0  0  15943  -  -  -  -  -  -  -  ÚNICA TREAT  ÚNICA AgNO3_5  5 

Sspon.01G0048510-1B T06B20.3 Histone H1 2037,13 3 118479 75876 109635 110342 102180 135944 225910 191418 137122 101330 116155 184817 0,419478394 0,044702708 0,068773795 0,20 0,87 -0,67 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.05G0007390-2B T15N1.80 isocitrate de hydrogenase  NA DP]-like 2000,44 13 7129 8111 6895 12992 10960 10313 16150 17622 16957 7378 11422 16910 0,010423276 7,25862E-05 0,003847028 0,63 1,20 -0,57 UP UP UNCHANGED 5 

Sspon.04G0002700-1A T16O11.11 importi n subunit beta-1 907,85 13 35086 37657 39144 41676 46144 39865 62630 63311 59930 37296 42561 61957 0,075833513 9,63946E-05 0,000810361 0,19 0,73 -0,54 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.01G0020070-2B TIC110 Protein TIC110,  chloroplastic 597,97 6 26754 27138 19733 29056 27029 37225 43541 50735 52295 24542 31104 48857 0,170935265 0,002541926 0,012559618 0,34 0,99 -0,65 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.03G0019150-1A TIF3A1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit A 1154,20 13 0 0 0 0 0 0 6288 8513 7590 0 0 7464 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.07G0011900-2B TKL-2 Maize Trans ketolase in comple x with TPP 5021,75 21 28976 27219 27361 28895 29933 29534 71298 62229 63437 27852 29454 65655 0,066467697 0,000199442 0,000224027 0,08 1,24 -1,16 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.01G0007220-3D TOPP4 Seri ne/threonine-protein phosphatase  PP1 is ozyme  2 1427,09 7 0 0 0 0 0 0 16966 22790 26921 0 0 22226 - - - - - - - ÚNICA TREAT ÚNICA AgNO3_5 5 

Sspon.04G0024220-1B TRX- M4 thiore doxin M-type 5040,88 4 8895 9551 10083 10527 6059 9346 17588 14614 16832 9509 8644 16345 0,564624677 0,002025736 0,008700405 -0,14 0,78 -0,92 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.01G0027630-1P TUBA6 alpha tubulin1 27127,19 24 75244 74985 68930 112336 105248 118536 234165 224153 209459 73053 112040 222592 0,000863459 3,66536E-05 0,000169903 0,62 1,61 -0,99 UP UP DOWN 5 

Sspon.01G0029450-3D TUBB8 Tubulin beta-4 chain 23483,97 19 10687 11258 10189 11111 11037 11493 17961 16717 16637 10711 11214 17105 0,212729334 0,000267031 0,000198502 0,07 0,68 -0,61 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.08G0007100-4D VHA-B2 V-type  proton A TPase subunit B 2 9721,30 22 14508 13771 13612 10129 13972 12747 18442 17554 19907 13964 12283 18635 0,222956469 0,003212343 0,008679873 -0,19 0,42 -0,60 UNCHANGED UNCHANGED DOWN 5 

Sspon.08G0002450-3D WIN2 probable protein phosphatase  2 C 59 1045,93 4 14342 14339 14771 17744 17222 16764 45208 33374 28552 14484 17244 35711 0,000963471 0,012764848 0,020364937 0,25 1,30 -1,05 UNCHANGED UP DOWN 5 

Sspon.01G0021020-2B - low-te mperature-induced 65 kDa protein 2723,25 15 4053 4103 3543 3395 11762 3627 12006 11714 14933 3900 6261 12884 0,439960929 0,000999335 0,087149983 0,68 1,72 -1,04 UNCHANGED UP UNCHANGED 5 

Sspon.06G0009790-1A ACO3 aconitase1 22867,19 45 143433 145267 141369 18422 18080 21924 7207 11321 11752 143357 19475 10093 1,9613E-07 2,15219E-07 0,00781773 -2,88 -3,83 0,95 DOWN DOWN UP 6 

Sspon.04G0035560-1D ALDH2B7 aldehyde dehydrogenase2 1834,81 14 81344 69052 63757 34718 51948 50732 32507 28139 36848 71385 45799 32498 0,028285581 0,002549342 0,094480917 -0,64 -1,14 0,49 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

 Sspon.02G0041560-1B  ALDH6B2 methyl malonate-se mialde hyde dehydroge nase 

acylating], mitochondrial-like  

 6335,58  22  132100  140615  141432  81916  99808  64738  46328  86717  114175  138049  82154  82406  0,006105385  0,04920549  0,9914482  -0,75  -0,74  0,00  DOWN  DOWN  UNCHANGED  6 

Sspon.02G0013220-1P AMY1 alpha-amylase isozyme 3D 22695,71 21 231840 224539 218157 94556 164438 105098 38370 68622 101778 224845 121364 69590 0,00944124 0,001156982 0,142714786 -0,89 -1,69 0,80 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0013220-2B AMY1 alpha-amylase isozyme 3D 22668,57 27 267641 254427 233666 109618 200238 132473 89285 154306 239664 251911 147443 161085 0,02258659 0,111689109 0,803605197 -0,77 -0,65 -0,13 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.04G0031260-2D AMY1 alpha-amylase precursor 14725,35 17 456836 449714 400207 165248 413341 216160 165861 222660 286892 435586 264916 225138 0,093076076 0,005831519 0,658056966 -0,72 -0,95 0,23 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0013220-1T AMY1 alpha-amylase isozyme 3C 11500,54 19 272168 249850 250284 101370 213220 113253 78921 95332 140529 257434 142614 104927 0,033873657 0,001540396 0,399096351 -0,85 -1,29 0,44 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0013220-2T AMY1 alpha-amylase isozyme 7757,23 18 8138 8826 10062 0 0 0 0 0 0 9009 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.02G0015350-1A AMY1 alpha-amylase type A isozyme-like 4198,17 12 46691 48189 46933 13509 30462 17535 26313 11862 20940 47271 20502 19705 0,00645735 0,002893757 0,910085516 -1,21 -1,26 0,06 DOWN DOWN UNCHANGED 6 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.02G0017170-1A  APS1 glucose-1-phos phate adenylyltra nsferase  small subunit, 
chloroplastic/a myl oplastic-like 

 2202,68  14  26249  18897  18343  7941  11426  10170  11052  9411  10357  21163  9846  10273  0,014565406  0,013683847  0,722978856  -1,10  -1,04  -0,06  DOWN  DOWN  UNCHANGED  6 

Sspon.05G0015190-4D ARGAH1 Argi nase 1 mitochondrial 2011,94 8 92863 108229 85728 56688 91212 65419 52673 64748 64207 95606 71107 60543 0,117374534 0,010475475 0,394625608 -0,43 -0,66 0,23 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0034020-1B BGAL8 Beta-galactosidase 1564,01 10 67876 70009 72627 40124 39791 39589 44081 41858 45709 70171 39834 43883 2,55334E-05 0,000119675 0,022914194 -0,82 -0,68 -0,14 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0020210-3C CAM4 calmoduli n-related protein 2367,18 4 10154 9618 9748 5856 6652 6449 8766 6519 6510 9840 6319 7265 0,000257561 0,028455089 0,296026813 -0,64 -0,44 -0,20 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.03G0013810-1A CBR2 NA DH- cytochrome  b5 re ductase-like protein 6621,46 16 56262 62219 58996 22987 25450 20679 16207 23252 27213 59159 23039 22224 8,12342E-05 0,000536759 0,827464386 -1,36 -1,41 0,05 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0025520-3C CCT5 T-complex protein 1  subunit epsilon 4176,47 22 4262 5859 5914 0 0 0 0 0 0 5345 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.07G0008410-3C CHI-B chitinase  2-like 2378,59 6 28496 35088 29667 16988 20055 25056 8350 14514 20475 31083 20700 14446 0,028765374 0,014715484 0,212208719 -0,59 -1,11 0,52 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0022700-3C CKX4 Chain A, Cytokinin dehydroge nase 1 1309,09 6 32231 31454 32669 19712 29736 22476 16888 21120 21885 32118 23975 19964 0,053790763 0,001589111 0,299700471 -0,42 -0,69 0,26 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0010070-1A CXE2 gibberellin re ceptor GID1L2 3629,71 9 76477 74884 72741 44868 64606 53412 33914 49978 62689 74701 54295 48860 0,02471345 0,037006252 0,618996868 -0,46 -0,61 0,15 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0011250-2D CYP1 9-2 Pepti dyl-prol yl cis-tra ns isomerase 21023,37 11 64454 64330 66188 42986 40554 40008 29503 33380 35048 64991 41183 32644 2,64288E-05 5,02659E-05 0,010489393 -0,66 -0,99 0,34 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0000020-2B dl4170c Gluca n endo-1,3-beta- glucosidase GII 721,87 5 75968 95512 74335 15729 76067 15555 20372 11548 29446 81938 35784 20455 0,095703671 0,001975217 0,501920088 -1,20 -2,00 0,81 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.07G0010050-1P EBP1 ERBB-3  BINDING PROTEIN 1 6461,87 24 27888 27563 28679 0 0 0 0 0 0 28043 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.02G0041640-1B EBS SHL1 1207,63 4 60812 60585 64996 48762 33408 43462 28319 36809 46646 62131 41877 37258 0,012786428 0,01054552 0,542655359 -0,57 -0,74 0,17 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0021450-1B EIF4A3 RNA helicase 2 3549,96 10 35327 33786 31619 19521 23866 20507 14041 25458 33662 33577 21298 24387 0,001944052 0,18763705 0,624804116 -0,66 -0,46 -0,20 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

 Sspon.04G0008180-3C  F11A3.3 Succinate--CoA ligase ADP-f orming] subunit beta  

mitochondrial 

 15062,77  27  19724  19088  19753  12420  11537  12920  11537  10719  10499  19521  12293  10918  9,49295E-05  2,32957E-05  0,055284922  -0,67  -0,84  0,17  DOWN  DOWN  UNCHANGED  6 

Sspon.05G0012970-2B F14B2.12 uncharacte rized LOC100277287 15899,59 12 35742 37706 36847 23955 27885 25226 18272 23314 25632 36765 25689 22406 0,001009789 0,003071964 0,253264172 -0,52 -0,71 0,20 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0007550-1A F14B2.12 2,3-di methyl malate l yase-like 8195,83 17 96433 85195 94386 30311 86339 42541 15985 29554 62732 92005 53064 36090 0,088257397 0,017425647 0,482628909 -0,79 -1,35 0,56 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.06G0006070-2B F16B3.14 regulator of chromosome condensation3 514,36 2 85054 74459 66879 41874 42690 38700 47727 44945 40037 75464 41088 44236 0,003142109 0,005506917 0,285611462 -0,88 -0,77 -0,11 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0000280-1A F22O6_120 aspartic proteinase nepe nthesin-2  precursor 1677,80 3 80980 93517 89684 62469 62409 59350 32939 29231 67804 88060 61409 43324 0,00228415 0,025219751 0,216321047 -0,52 -1,02 0,50 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.08G0008980-1A F23E12.80 Unchara cterize d conse rved protei n (UCP030210) 3699,04 7 122181 126602 113512 47789 84112 46612 48482 41871 63490 120765 59504 51281 0,00896549 0,000740348 0,58516083 -1,02 -1,24 0,21 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.08G0009380-1A F28P22.26 phe nylalani ne--tRNA li gase beta subunit, cytoplasmic 1124,35 6 3888 5068 4394 0 0 0 0 0 0 4450 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.06G0019020-3C F4KH28_ARATH glucan endo-1,3-beta-glucosidase-like 2984,18 8 141071 130537 116360 74515 96166 83022 77169 63991 88496 129323 84568 76552 0,009351754 0,006337306 0,44525023 -0,61 -0,76 0,14 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0032460-1A F6E13.19 Late embryoge nesis abundant protein group 2 6182,00 7 11373 10169 11190 4687 5453 5438 3669 5298 6988 10911 5193 5318 0,000225159 0,005562054 0,905189301 -1,07 -1,04 -0,03 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0029560-2C FOLD4 bifunctional protein Fol D 4, chloroplastic 3663,88 4 9303 9592 10475 4964 6427 6337 6723 5607 4746 9790 5909 5692 0,002770518 0,003661773 0,784151589 -0,73 -0,78 0,05 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0027450-2B GA MMA-H2AX probable histone  H2AXa  3924,43 3 22196 19728 21525 12303 12144 11663 10238 11159 12055 21150 12037 11151 0,000279203 0,000380507 0,187928262 -0,81 -0,92 0,11 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.07G0015240-1A GAPC2 Glyceralde hyde-3- phosphate dehydroge nase 3, cytosolic 19147,68 12 24791 21366 21136 8318 7541 8575 3926 5816 4271 22431 8145 4671 0,000306002 0,000174855 0,006201834 -1,46 -2,26 0,80 DOWN DOWN UP 6 

Sspon.02G0027310-1A GIF3 SSXT protein 1681,52 2 18018 27797 32459 18070 11981 15896 10300 13561 14416 26091 15316 12759 0,079735977 0,039728183 0,305653734 -0,77 -1,03 0,26 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0007760-1A GLN1-1 gluta mine synthetase root isoz yme 5 5746,59 13 15161 16724 38423 11275 9708 9001 2476 5864 7231 23436 9995 5190 0,149088416 0,075284308 0,03730406 -1,23 -2,17 0,95 UNCHANGED UNCHANGED UP 6 

Sspon.06G0023220-1B GLX1 lactoyl gluta thione l yase-like 3188,02 3 2872 3389 3054 1425 2303 2056 799 2783 2765 3105 1928 2116 0,017628996 0,216796537 0,804181233 -0,69 -0,55 -0,13 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.01G0038060-1B GLX2-2 Hydroxyacyl glutathi one hydrolase cytoplasmic 2098,00 8 48512 54762 55092 31763 47997 28914 24970 33617 37288 52789 36225 31958 0,05867471 0,007922149 0,573839434 -0,54 -0,72 0,18 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0036410-2C GRXS15 monothiol  gluta redoxin- S4, mitochondrial 3773,86 8 65548 80247 83615 47591 45013 50417 51717 46488 41765 76470 47674 46657 0,007503231 0,008824759 0,771305187 -0,68 -0,71 0,03 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.07G0033180-1C GSH1 Gluta mate--cysteine li gase chloroplastic 2484,41 10 5594 5451 6137 0 0 0 0 0 0 5727 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.01G0032830-1P GSTF13 glutathione S-tra nsferase  GSTF2 1937,95 2 7132 13817 8072 0 0 0 0 0 0 9674 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.04G0007360-1A HOP2 Hsp7 0-Hsp90 orga nizing protein 3 4958,75 29 22550 27868 30150 16824 19113 16712 15973 15204 13892 26856 17550 15023 0,017473376 0,007108821 0,063268462 -0,61 -0,84 0,22 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0007880-1A HSP17.4A 17.9 kDa class I heat s hock protein 1756,68 2 28570 28023 42597 0 0 0 0 0 0 33063 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.02G0037590-1B HSP70-9 heat s hock 7 0 kDa protein, mitochondrial 9692,58 29 55496 56125 56554 31992 25509 27957 23475 19858 19974 56058 28486 21102 0,000135206 8,99484E-06 0,029693423 -0,98 -1,41 0,43 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0006430-2B ICL isocitrate lyase 1658,94 13 43508 42773 45411 12644 44060 24869 8379 14408 29394 43897 27191 17393 0,142786288 0,013595413 0,426274178 -0,69 -1,34 0,64 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0006430-1A ICL isocitrate lyase 1587,13 12 34387 35248 38265 9923 33463 18159 6495 11610 21625 35967 20515 13243 0,091773021 0,007794818 0,425526944 -0,81 -1,44 0,63 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0010970-3C KIN13B ATP binding microtubule motor fa mily protein 1361,55 8 61792 66974 59416 45973 39666 57502 42483 39735 38273 62728 47714 40164 0,057341306 0,000900098 0,23214 -0,39 -0,64 0,25 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0028860-1T LOX1 lipoxygenase 824,96 13 18988 19492 19636 8784 7865 13524 6949 6040 12090 19372 10058 8359 0,006175202 0,004352986 0,545264801 -0,95 -1,21 0,27 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.03G0003670-3C LTP4 nonspecific lipid-t ransfer protei n precursor 775,29 2 126152 135703 128138 62305 80389 79247 48630 85413 66339 129998 73980 66794 0,001014804 0,004565809 0,585247092 -0,81 -0,96 0,15 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.06G0004300-1A MDAR1 monodehydroascorbate reductase-like 1636,78 10 1642 1279 1135 0 0 0 0 0 0 1352 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.05G0008290-4D MLS Malate synthase, glyoxysomal 8294,37 24 172453 163250 180333 85978 133502 110322 108207 112542 152774 172012 109934 124508 0,013081982 0,034112144 0,501270328 -0,65 -0,47 -0,18 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

 
Sspon.01G0024520-1A 

 MS1 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 

methyltransferase 1  

 
22126,54 

 
27 

 
6791 

 
6164 

 
7659 

 
4444 

 
4647 

 
4427 

 
1408 

 
3267 

 
4319 

 
6871 

 
4506 

 
2998 

 
0,005730051 

 
0,0153968 

 
0,152199095 

 
-0,61 

 
-1,20 

 
0,59 

 
DOWN 

 
DOWN 

 
UNCHANGED 

 
6 

Sspon.01G0047520-2D MXC9_15 Splicing factor 3 B subunit 6-like protein 2190,66 2 53353 44023 42955 27929 29754 37284 12954 20253 27701 46777 31656 20303 0,025824844 0,007965298 0,091326765 -0,56 -1,20 0,64 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

 
Sspon.07G0025720-1P 

 
NTMC2T6.1 

Calcium-de pende nt lipid-bi nding (CaLB domain) family 
protein 

 
2653,31 

 
33 

 
90876 

 
82812 

 
79786 

 
54663 

 
67405 

 
77673 

 
67726 

 
49824 

 
46212 

 
84491 

 
66580 

 
54587 

 
0,073575559 

 
0,015797531 

 
0,271458906 

 
-0,34 

 
-0,63 

 
0,29 

 
UNCHANGED 

 
DOWN 

 
UNCHANGED 

 
6 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.02G0034650-2D  OSM34  zeamatin-like protein  19622,71  9  452888  440265  363307  124147  385738  170449  104705  85367  244061  418820  226778  144711  0,087562446  0,008747583  0,435673367  -0,89  -1,53  0,65  UNCHANGED  DOWN  UNCHANGED  6 

Sspon.03G0040280-1C OSM34 pathogenesis-related protein-like 4660,90 9 81830 78397 61228 22554 69621 33064 25522 28398 40560 73818 41746 31493 0,109330963 0,005762189 0,531543493 -0,82 -1,23 0,41 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.08G0005160-3D PBC1 Proteasome subunit  beta type-3 8424,35 8 88348 112435 114221 80613 77533 71697 35646 66198 70041 105001 76614 57295 0,031466 0,025366323 0,15935813 -0,45 -0,87 0,42 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0032070-1A PER12 Cationic peroxi dase SPC4 1462,29 7 56054 59525 54203 35435 36038 39188 43115 18175 26704 56594 36887 29331 0,000535278 0,021899732 0,365570062 -0,62 -0,95 0,33 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0014420-2P PER52 peroxidase P7 35141,15 16 538247 516847 432089 102067 452888 212619 202523 159279 326116 495728 255858 229306 0,091565698 0,011059092 0,828715742 -0,95 -1,11 0,16 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0009220-3C PER52 peroxidase3 11546,92 14 212346 225679 183217 117041 170249 161364 170788 88855 86230 207081 149551 115291 0,049777828 0,039411959 0,348232601 -0,47 -0,84 0,38 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0009220-2P PER52 peroxidase 2 10811,96 21 50149 39420 32017 14701 20698 19628 32853 19233 17867 40529 18343 23318 0,016436291 0,072785402 0,386888684 -1,14 -0,80 -0,35 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.03G0022800-3C PFK3 6-phosphofructokinase 2 1644,62 4 20869 19467 19043 7145 17427 15642 6551 9497 10594 19793 13405 8881 0,118225433 0,001193319 0,253391578 -0,56 -1,16 0,59 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.07G0004440-1A PIP Proline iminopeptidase 3007,24 9 3137 3361 3633 2082 2249 1964 1343 2591 2956 3377 2099 2297 0,001509498 0,101013864 0,70956967 -0,69 -0,56 -0,13 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.03G0028970-1B PME51 probable  pectinesterase /pe ctineste rase i nhi bitor 51 1364,97 5 36236 40025 42077 18715 31108 23046 18849 27070 34106 39446 24290 26675 0,019505211 0,05405902 0,697711263 -0,70 -0,56 -0,14 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.08G0016530-1A PR1-2 pathogenesis-relate d maize seed protein 874,90 4 19192 15290 12668 2881 8242 3836 6265 0 7394 15716 4986 6830 0,012960926 0,020015058 0,885777736 -1,66 -1,20 -0,45 DOWN - - 6 

Sspon.08G0014800-3D PRF1 B-box zinc finger protein 22 16529,35 8 14558 13952 13235 8405 6864 7948 8635 7078 8790 13915 7739 8168 0,000488066 0,000997386 0,579707038 -0,85 -0,77 -0,08 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0007230-1A PXG1 peroxygenase-like 8034,46 13 121182 113438 156227 42494 116674 51378 39066 64449 92060 130282 70182 65192 0,088675044 0,032138788 0,866976926 -0,89 -1,00 0,11 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0005050-2B RABH1E ras-related protein RABH1b-like 2410,27 2 14869 16748 17405 10837 9412 10160 9221 9702 10351 16341 10136 9758 0,001993385 0,001352426 0,511516872 -0,69 -0,74 0,05 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.02G0027500-1A RBG3 Glyci ne-rich RNA-bi ndi ng protein 3,  mitochondrial 9034,14 6 12235 12903 11700 7574 7709 6809 3057 8384 9643 12279 7364 7028 0,000387929 0,062400871 0,877219476 -0,74 -0,81 0,07 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.01G0060180-1D RH8 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 8 2000,30 7 3052 1388 1588 0 0 0 0 0 0 2009 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.05G0030060-1B RPI2 ribose-5-phosphate isomerase 2900,27 9 7722 7993 6781 2088 2385 2319 1813 2257 2051 7499 2264 2040 0,000157835 0,000149637 0,226609357 -1,73 -1,88 0,15 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0024940-1B RPL6C 60S ribosomal protein L6 6512,13 10 20665 22651 21692 14515 14960 14053 10424 9606 9836 21669 14509 9955 0,00034305 4,71825E-05 0,000219287 -0,58 -1,12 0,54 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0010770-3C RPS14C 40S ri bosomal protein S14  isoform X2 5358,78 9 32645 30584 38795 21376 19860 16270 26396 20728 16751 34008 19169 21292 0,006848057 0,027048516 0,541096955 -0,83 -0,68 -0,15 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0040460-1B RPS19C putati ve ribosomal protei n S19 4748,88 9 4815 4686 4584 0 0 0 0 0 0 4695 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.02G0034090-1P RPS3B 40S ribosomal  protei n S3-1 9365,34 10 404 300 314 0 0 0 0 0 0 339 0 0 - - - - - - ÚNICA CONTROL ÚNICA CONTROL - 6 

Sspon.08G0023150-1B RPT5A Os06g0173100 8478,53 12 55024 58226 58038 32482 45357 34715 14722 25787 33013 57096 37518 24507 0,008846221 0,003849771 0,121565132 -0,61 -1,22 0,61 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.04G0016510-1T SUN2 SUN domai n protein1 535,92 5 164675 154041 141660 73199 143732 91350 61022 71791 118740 153459 102760 83851 0,084119818 0,021244075 0,530736887 -0,58 -0,87 0,29 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0038140-2C T17D12.5 Vicilin-like seed storage protein 3380,04 12 76405 81004 85080 9756 43838 7283 25655 15305 34783 80830 20292 25248 0,007381477 0,000835159 0,723802835 -1,99 -1,68 -0,32 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.08G0004210-1A TRX7 Thiore doxin O1 mitochondrial 1015,97 2 63331 70845 69510 43592 57221 39300 32150 36125 46323 67895 46704 38199 0,02264531 0,003505561 0,282537542 -0,54 -0,83 0,29 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0027670-2B TUBA6 alpha tubulin1 22163,22 22 338352 335086 318776 264040 244520 279268 225864 218456 195285 330738 262609 213202 0,00438377 0,000438018 0,022294624 -0,33 -0,63 0,30 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0000280-1A TUBB8 tubulin beta-2 chain 38534,77 28 100184 98465 94448 68664 79417 69435 53614 56427 57571 97699 72505 55870 0,002839116 3,51737E-05 0,010429623 -0,43 -0,81 0,38 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.06G0027390-1P U2AF65B mRNA splicing factor1 3020,83 8 17015 18551 21730 12371 10308 13041 14328 13445 15563 19099 11907 14446 0,011188578 0,037474926 0,068708566 -0,68 -0,40 -0,28 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.06G0018680-1A U2AF65B UPF0 481 protein At3g47200 947,53 2 54310 48259 47272 28089 33656 29617 32489 37167 41988 49947 30454 37214 0,002109752 0,022325036 0,1026503 -0,71 -0,42 -0,29 DOWN UNCHANGED UNCHANGED 6 

Sspon.03G0029220-1B YKT61 VAMP-like protein YKT61 6917,42 6 412489 383997 399483 237747 209639 233007 190244 250431 237471 398656 226798 226048 0,000136785 0,001002115 0,972254608 -0,81 -0,82 0,00 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.01G0058100-1D - Pathoge nesis-relate d protein 1 29508,37 12 64537 67091 61617 37756 55279 39177 26511 37880 51757 64415 44071 38716 0,025235123 0,026275386 0,59224073 -0,55 -0,73 0,19 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0022560-1B - Pathoge nesis-relate d protein 1 19076,79 11 185295 202395 193590 131206 190037 134538 81260 112548 163436 193760 151927 119081 0,101033833 0,037864177 0,343777951 -0,35 -0,70 0,35 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.05G0017040-1A - Chitinase 2 5730,93 7 173320 161850 156004 95381 159010 101049 83297 77857 98788 163725 118480 86647 0,097012529 0,000672316 0,208936233 -0,47 -0,92 0,45 UNCHANGED DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.06G0022750-2C - seed maturati on protein 1118,65 2 89127 52436 55072 25034 34294 34544 17333 13233 25035 65545 31291 18534 0,048688332 0,018802732 0,052182925 -1,07 -1,82 0,76 DOWN DOWN UNCHANGED 6 

Sspon.07G0016240-1A 37104 AGO1a 395,97 4 19405 20499 21874 24862 19653 24507 25781 27957 24683 20593 23007 26140 0,256580616 0,009803744 0,180919122 0,16 0,34 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016720-1A 38200 argonaute104 313,91 3 13098 17064 18631 16796 16884 14146 8742 17661 13852 16264 15942 13418 0,871984285 0,405479377 0,408362377 -0,03 -0,28 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002890-1A 2-Cys_Prx_B 2-cys peroxiredoxin BAS1 7503,72 15 178652 192114 186785 184399 162654 176576 185933 190880 193142 185850 174543 189985 0,204511163 0,405918462 0,082681382 -0,09 0,03 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002890-1T 2-Cys_Prx_B 2-cys peroxiredoxin BAS1 2320,58 12 172122 181130 188297 166452 157522 152534 155246 161780 184066 180516 158836 167031 0,024998308 0,244797141 0,442610857 -0,18 -0,11 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026700-1P A0A178V7N9 SWIB/M DM2 domai n containi ng protein 2035,38 9 48058 54922 67292 42091 60116 46136 44757 52907 66169 56757 49448 54611 0,40400939 0,810952346 0,567230213 -0,20 -0,06 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0004960-1A 

 A0A1I9LN82 Protein kinase superfamil y protein with 

octicosapeptide /Phox/Be m1p domain 

 
508,89 

 
3 

 
71970 

 
100839 

 
81294 

 
211944 

 
71789 

 
80511 

 
106407 

 
118886 

 
76184 

 
84701 

 
121415 

 
100492 

 
0,470626988 

 
0,359378097 

 
0,679698704 

 
0,52 

 
0,25 

 
0,27 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0013210-1A A0A1I9LS88 probable polygalacturonase 969,66 6 30792 33515 33644 25427 48362 27909 16642 34542 28426 32650 33900 26536 0,872856768 0,315660547 0,457655475 0,05 -0,30 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0046680-1P A0A1I9LSC0 Alba DNA /RNA-binding protein 1319,89 7 77351 72077 52293 76398 84226 62254 57622 59579 65992 67241 74292 61064 0,518624326 0,48495592 0,12804192 0,14 -0,14 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008140-1A A2 elongation factor 1-alpha-like 92738,06 33 963272 1136179 942334 1170111 1267534 1127989 1083218 1218010 1163440 1013928 1188544 1154890 0,077772352 0,125049701 0,586146629 0,23 0,19 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0009240-1A A2 Elongation factor 1-alpha 40590,36 29 559544 466237 427270 482483 487998 493413 438861 576489 543419 484350 487965 519590 0,931265378 0,570536177 0,489448013 0,01 0,10 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0005260-1A A2 elongation factor 1-alpha 31822,15 23 22621 21124 19931 27493 26890 28055 21364 22728 22452 21225 27480 22181 0,001799115 0,339543546 0,0005849 0,37 0,06 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0022930-3D AAC2 adenine nucleoti de translocator 3430,67 14 220500 203039 223771 220325 217064 208755 151456 206938 238844 215770 215381 199079 0,960083199 0,56057551 0,56124285 0,00 -0,12 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.01G0001680-1A  AAC3  ADP,AT P carrie r protein, mitochondrial  2766,76  14  61863  55138  55001  66199  70597  57514  29657  57192  60783  57334  64770  49211  0,170905299  0,465859899  0,214507562  0,18  -0,22  0,40  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0000400-1A AAE3 Oxalate--CoA ligase 450,24 2 17864 19499 20301 18819 21647 19319 28228 18537 20280 19221 19928 22348 0,564962676 0,365663595 0,479587601 0,05 0,22 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008160-1A AAE7 Acetate /butyrate--CoA  ligase AAE 7, peroxisomal 1095,09 6 29908 36279 18528 26767 37308 26338 76912 28898 30617 28238 30137 45476 0,77848607 0,356724789 0,395491932 0,09 0,69 -0,59 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032500-1A AAT1 acetyl-CoA  acetyltransfe rase, cytosolic 1 3617,02 15 44855 43787 48459 46665 47175 46400 56206 51235 50714 45700 46746 52719 0,505364193 0,035534169 0,027688937 0,03 0,21 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0045970-2C AAT1 acetyl-CoA  acetyltransfe rase, cytosolic 1 3039,68 10 24117 24889 24187 34594 31418 31470 17579 24195 24764 24398 32494 22179 0,001685834 0,392955614 0,01521311 0,41 -0,14 0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0018740-1A AAT1 acetyl-CoA  acetyltransfe rase, cytosolic 1-li ke isoform X1 2188,99 9 22745 22734 22896 22869 22754 22413 14909 22117 20366 22792 22678 19130 0,483503311 0,16701163 0,178140899 -0,01 -0,25 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010270-2B AATP2 Plastidic ATP/A DP-transporter 1190,85 4 63627 62509 68541 63463 74502 65647 79980 58906 78596 64892 67871 72494 0,482367559 0,341802905 0,57563271 0,06 0,16 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0062350-1D ABA2 zerumbone synthase 1276,82 4 24336 28773 23767 24648 24163 22221 28768 24162 21294 25625 23677 24742 0,327486917 0,759128533 0,667636562 -0,11 -0,05 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002880-2C ABCC2 ABC t ransporte r C family me mber 2 361,60 2 5338 6826 8080 4652 6811 9484 7274 6074 6181 6748 6982 6510 0,891165526 0,800004764 0,760730445 0,05 -0,05 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0036530-1P ABCE2 ABC t ransporte r E family me mber 2 540,96 2 18084 20576 11834 18103 18339 19303 18185 23344 25804 16831 18582 22444 0,541520779 0,177606691 0,164729095 0,14 0,42 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0051760-2D ABCF4 ABC t ransporte r F fa mily me mbe r 4 412,79 6 36444 29393 20481 34801 29284 36432 36802 30015 27463 28773 33506 31427 0,405910335 0,648487763 0,587329507 0,22 0,13 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009690-2B ABH1 Nuclear cap-bi ndi ng protein subunit 1 576,68 3 44492 39926 43589 45031 39947 43402 43645 42295 41969 42669 42793 42636 0,954668146 0,983417097 0,925919533 0,00 0,00 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010700-1A ACBP6 acyl-CoA-binding protein 8727,26 5 104659 146714 133104 126042 142164 119804 124194 148175 131317 128159 129337 134562 0,937307702 0,677189719 0,62019432 0,01 0,07 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0017120-1A ACBP6 acyl-CoA-binding protein 3445,87 2 77890 103641 91741 100196 100450 94034 76177 99528 85263 91090 98227 86989 0,408196127 0,70483653 0,189246667 0,11 -0,07 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013780-1A ACC1 acetyl-CoA carboxylase2 1759,24 27 15930 18974 13994 20033 46083 19366 15882 11227 16017 16299 28494 14375 0,24314914 0,419520039 0,189268091 0,81 -0,18 0,99 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0028800-1A ACLA-3 ATP-citrate synthase alpha chain protein 3 3635,95 13 87779 84325 98954 103929 94469 99914 96145 98086 87025 90353 99437 93752 0,155339332 0,575210386 0,263595538 0,14 0,05 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0018800-1A ACLA-3 ATP-citrate synthase alpha chain protein 2 2485,04 8 15647 15802 12927 20909 17224 19613 22089 17055 15541 14792 19249 18228 0,035426239 0,191382325 0,67430844 0,38 0,30 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0034420-2C ACLB-1 ATP-citrate synthase beta chain protein 1 6384,29 23 214143 214900 208673 229939 231490 235066 189659 173240 157858 212572 232165 173586 0,001389412 0,014232678 0,003254708 0,13 -0,29 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0023260-2C ACO3 aconitase1 22752,78 44 468421 462229 434777 421283 431262 512989 240507 457504 465984 455142 455178 387998 0,999126271 0,418446255 0,44460603 0,00 -0,23 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002150-1P ACO3 Aconitate hydratase  3,  mitochondrial-like 9173,86 43 107025 102864 94768 105180 107584 111038 65800 88023 105281 101552 107934 86368 0,184101336 0,27375671 0,135346633 0,09 -0,23 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002150-2B ACO3 Aconitate hydra tase 1 8165,84 35 82957 73864 75851 79517 84792 86999 74979 97252 92475 77557 83769 88235 0,154312864 0,217927648 0,564752417 0,11 0,19 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0015490-2D ACO3 Aconitate hydratase 3 mitochondrial 2262,37 8 17569 13398 15320 10565 8942 14785 17430 14316 14588 15429 11431 15445 0,132066406 0,992350664 0,115965809 -0,43 0,00 -0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0015490-1A ACO3 aconitase2 1851,85 9 9933 9103 8964 8034 7492 9111 6196 8481 8809 9333 8212 7829 0,11775303 0,16092046 0,706694256 -0,18 -0,25 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009020-4D ACP2 acyl carrier protein 3 26574,66 4 223943 307940 285532 258744 252256 279450 321195 332664 337882 272472 263483 330581 0,750792197 0,085663813 0,002176751 -0,05 0,28 -0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009020-1A ACP3 acyl carrier protein 3 8188,53 5 4683 2723 1650 2455 2678 2706 2593 2720 2829 3018 2613 2714 0,672656754 0,749748425 0,387248032 -0,21 -0,15 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011260-3C ACS acetyl-coenz yme A synthetase 829,57 7 14653 10048 11230 20083 10569 18526 21770 12580 12075 11977 16393 15475 0,24625892 0,36671785 0,841898072 0,45 0,37 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0027140-2C ACT11 actin-1 23729,90 25 123390 114333 112730 129981 122948 138907 112348 135996 128280 116817 130612 125541 0,072303751 0,321248217 0,576635119 0,16 0,10 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016040-2B ACT7 actin-97 34632,96 29 492401 450331 444846 497013 452157 511555 410911 551580 532809 462526 486909 498433 0,355312075 0,483823351 0,820527888 0,07 0,11 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021190-1A ACT7 actin-2 32538,66 29 342108 313159 309145 340778 309634 350162 276140 360114 347779 321471 333525 328011 0,494594199 0,82775557 0,85799901 0,05 0,03 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031940-3D ACT7 actin-3 24099,18 24 51042 53964 53781 47213 50643 56975 60221 56255 56056 52929 51610 57511 0,684037573 0,050255246 0,13568547 -0,04 0,12 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007050-1A ACT7 actin-1 17075,54 22 212415 186662 191520 213255 226977 211984 173068 230129 218901 196866 217405 207366 0,09041762 0,612766204 0,608697765 0,14 0,07 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0029260-1B ACT7 actin-7 14528,77 24 70887 73251 69002 74615 68060 73009 54668 66317 60340 71047 71895 60442 0,733713023 0,04148589 0,042499583 0,02 -0,23 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014240-1A ACX1 Acyl-coenz yme A oxidase 1723,02 15 57124 60823 59283 84949 72897 76127 69172 65369 58757 59076 77991 64433 0,007317913 0,172232696 0,045219763 0,40 0,13 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021150-1P ACX4 acyl-coe nzyme  A oxidase 4, peroxisomal-like 1065,85 6 18167 17321 15717 16027 18241 16676 17988 19227 17721 17068 16981 18312 0,933225321 0,2196788 0,173481827 -0,01 0,10 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031280-1A ADF4 actin-de pol ymerizing factor 3 28704,82 11 276616 283093 260334 295226 259784 291217 276280 290786 252868 273348 282076 273311 0,541483477 0,9978967 0,607227478 0,05 0,00 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029430-2P ADF6 actin-de pol ymerizing factor 6 1565,29 2 10491 12674 12166 16337 12780 14062 17249 13417 12018 11777 14393 14228 0,100877419 0,222226659 0,934209378 0,29 0,27 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016040-1P ADH1 alcohol dehydroge nase 1 31018,52 23 137022 155840 142823 168816 182904 203056 222122 247608 179621 145228 184925 216450 0,025215775 0,025862303 0,228265894 0,35 0,58 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016040-3C ADH1 alcohol dehydroge nase 1 30838,62 22 639806 623412 623198 890657 720788 759507 650219 719583 719499 628805 790317 696434 0,035374877 0,046529147 0,17105766 0,33 0,15 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0027980-1A ADH1 alcohol dehydroge nase 1 22289,41 23 504113 493053 496620 528266 504847 548003 586755 503368 501533 497929 527039 530552 0,086874839 0,313134485 0,914547328 0,08 0,09 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0034560-1C ADH1 Alcohol de hydrogenase  2 18931,33 22 147547 144184 135845 207468 150562 170803 240032 198528 176280 142525 176278 204947 0,118270097 0,03036086 0,315871971 0,31 0,52 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0034560-1T ADH1 Alcohol de hydrogenase  2 18798,43 22 217567 212607 200312 326294 236796 268630 338964 280353 248935 210162 277240 289417 0,065827414 0,042010803 0,759666542 0,40 0,46 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000870-1A ADH2 alcohol dehydroge nase  class 3 6704,81 12 202854 224777 220013 180631 187982 179592 173034 163694 208976 215881 182735 181901 0,009820883 0,090879068 0,955530033 -0,24 -0,25 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0030740-1C ADH2 Alcohol de hydrogenase  class-3 836,24 5 30985 33153 33358 29299 34220 23162 0 12555 25048 32498 28894 18801 0,334420925 0,051591115 0,107343154 -0,17 -0,79 0,62 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0010370-4P ADK1 Adenylate kinase 4 15182,03 14 255624 250000 234174 201466 227244 183390 164138 194839 227488 246599 204033 195489 0,040477565 0,057783259 0,720873323 -0,27 -0,34 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010370-1A ADK1 Adenylate kinase 4 9444,67 13 13368 12365 12262 12404 12200 11292 10075 10844 11572 12665 11965 10830 0,227199427 0,030227111 0,108413321 -0,08 -0,23 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008080-2B ADK2-2 Adenosine kinase 2 28763,17 17 413475 424712 444812 394269 348853 387717 490946 376077 381144 427666 376946 416056 0,039750109 0,778443023 0,384261704 -0,18 -0,04 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.04G0008080-1P  ADK2-2  Adenosine kinase 2  10890,35  20  78405  85555  88913  68619  87292  72348  56883  67189  74994  84291  76086  66355  0,274943109  0,042205107  0,277574662  -0,15  -0,35  0,20  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0008080-5P ADK2-2 Adenosine kinase 2 5081,27 13 121932 137605 117457 132662 115958 137834 127318 126229 116146 125664 128818 123231 0,74352276 0,747971025 0,497572829 0,04 -0,03 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004730-2C AED3 aspartyl protease 25-like 1324,03 5 26311 30898 27913 19826 31117 22322 18071 32740 32934 28374 24422 27915 0,343126436 0,932640743 0,591450439 -0,22 -0,02 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004730-3D AED3 aspartyl protease 25-like 1191,12 8 11556 14592 16025 13285 25434 12621 10027 25022 18625 14058 17113 17891 0,522779908 0,445947467 0,903377516 0,28 0,35 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0020210-1A AGAL2 alpha-galactosidase-like 1611,98 9 19334 18159 18484 20864 27088 16462 22805 10044 13705 18659 21471 15518 0,415915523 0,455967396 0,290156053 0,20 -0,27 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000970-1A AGAL3 Alpha- galactosidase 3 1200,67 4 11787 19773 15386 8531 0 6393 29057 12350 12848 15649 7462 18085 0,036425544 0,703373402 0,09640001 -1,07 0,21 -1,28 - UNCHANGED - - 

Sspon.07G0014110-1P AGDP1 RNA  binding protein 716,54 5 41920 41907 45188 39808 34646 33231 32020 35297 41420 43005 35895 36246 0,035461577 0,084684155 0,922921772 -0,26 -0,25 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032530-3D AHA11 ATPase 1 1 plasma me mbrane-type-related 1347,92 12 28069 22900 32189 22595 23859 20770 13936 21391 20813 27719 22408 18713 0,134050912 0,066598957 0,221934843 -0,31 -0,57 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032530-2B AHA11 ATPase 1 1 plasma me mbrane-type-related 1222,65 7 17412 19933 20400 15408 15506 19224 8450 16698 20704 19248 16713 15284 0,179807032 0,347230663 0,727386544 -0,20 -0,33 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001970-1A AHA2 Plasma membra ne ATPase 2179,25 14 86368 68738 80602 71774 78791 88605 89678 73103 78300 78569 79723 80360 0,879206809 0,814157599 0,931003861 0,02 0,03 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001490-1P AHA6 ATPase 6 , plasma  me mbrane-type-like 525,77 6 47658 60686 57916 70754 22277 72381 27142 53535 67161 55420 55137 49280 0,987462941 0,646359493 0,786265335 -0,01 -0,17 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0011530-1P AHL10 AT-hook motif nuclear-l ocalized protei n 10 908,19 4 42054 41308 37539 40483 29012 41181 31212 29234 44819 40300 36892 35088 0,46117592 0,364063399 0,788516419 -0,13 -0,20 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016560-1A AILP1 stem-spe cific protein T SJT1-like 8926,88 8 94603 86924 82413 84269 92295 107632 88232 89551 84260 87980 94732 87348 0,431265888 0,878983752 0,353125994 0,11 -0,01 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030020-1B AILP1 stem-spe cific protein T SJT1-like 5814,75 9 46421 30655 44440 29749 31505 42435 15706 30107 27970 40505 34563 24594 0,402423926 0,076037734 0,171406616 -0,23 -0,72 0,49 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013020-2B AIM1 Fatty acid oxidati on comple x subunit alpha 2707,44 11 59549 64923 64647 45472 49200 52815 46486 58685 62189 63039 49163 55787 0,007224716 0,225793283 0,27244449 -0,36 -0,18 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0013020-1A 

 
AIM1 

Peroxisomal fatty acid beta-oxidati on multifunctional 
protein 

 
2356,23 

 
14 

 
48172 

 
47861 

 
48669 

 
62051 

 
67204 

 
64708 

 
48682 

 
46939 

 
47134 

 
48234 

 
64654 

 
47585 

 
0,000402048 

 
0,340056839 

 
0,000423284 

 
0,42 

 
-0,02 

 
0,44 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0017280-1A 

 AKHSDH1 Bifunctional aspartokinase /homose rine de hydrogenase 2, 

chloroplastic 

 
460,57 

 
5 

 
18059 

 
18902 

 
24594 

 
25500 

 
22872 

 
22663 

 
20423 

 
26548 

 
22251 

 
20518 

 
23678 

 
23074 

 
0,232224327 

 
0,403758085 

 
0,780950056 

 
0,21 

 
0,17 

 
0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0007610-1A AKHSDH2 putati ve as partate kinase,  homose rine dehydrogenase 1111,60 7 17367 17719 22509 25310 22424 29258 22708 27516 23421 19198 25664 24548 0,066568411 0,074847614 0,676601248 0,42 0,35 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003280-1P AKR2A Ankyri n repeat  domain-contai ning protein 2A 1135,84 6 19469 23157 23007 22973 17073 21143 16391 24323 21439 21878 20396 20718 0,523076778 0,680035311 0,917032951 -0,10 -0,08 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010390-1A AKR2A Ankyri n repeat  domain-contai ning protein 2A 685,91 5 31073 36356 33885 33271 28538 30225 24747 33773 32234 33771 30678 30251 0,207782111 0,330190818 0,897581506 -0,14 -0,16 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042790-1B ALAAT1 alanine a mi notransferase  2  isoform X1 26588,03 32 156893 134007 149385 123313 171167 174085 200336 157229 129840 146762 156188 162468 0,624131551 0,507329607 0,823039716 0,09 0,15 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042790-2C ALAAT2 Alanine  ami notransferase  2 39220,65 28 497318 458866 430991 589951 572191 691888 646885 602496 571849 462391 618010 607077 0,02067391 0,007598565 0,812626554 0,42 0,39 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0003400-1A ALAAT2 alanine aminotra nsferase 2-like 3728,99 18 57649 58061 60422 65515 50906 57963 56010 55051 59595 58710 58128 56885 0,89889338 0,325657403 0,793415347 -0,01 -0,05 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0003400-3C ALAAT2 alanine aminotra nsferase 2-like 2888,15 17 36124 33599 33637 39463 31276 34618 37492 36850 39892 34453 35119 38078 0,804691946 0,043814286 0,310478115 0,03 0,14 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0037800-1D ALATS alanine--tRNA ligase 1881,21 15 125923 121556 146030 146211 154727 150856 146922 151219 130647 131170 150598 142929 0,070408554 0,296392097 0,318196138 0,20 0,12 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0006290-3D 

 
ALDH10A8 

Crystal structure  of  a minoal dehyde de hydroge nase  1a 
from Zea mays (ZmAMADH1a) 

 
7709,35 

 
21 

 
208197 

 
208861 

 
212201 

 
206094 

 
220497 

 
223717 

 
232129 

 
232769 

 
236900 

 
209753 

 
216769 

 
233933 

 
0,275375222 

 
0,000239154 

 
0,037892244 

 
0,05 

 
0,16 

 
-0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0006290-2C 

 
ALDH10A8 

Crystal structure  of  a minoal dehyde de hydroge nase  1a 
from Zea mays (ZmAMADH1a) 

 
5363,79 

 
16 

 
16575 

 
18317 

 
18551 

 
17045 

 
17388 

 
18230 

 
26339 

 
19001 

 
20866 

 
17814 

 
17554 

 
22069 

 
0,73500374 

 
0,136555876 

 
0,112931031 

 
-0,02 

 
0,31 

 
-0,33 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0007740-1A 

 ALDH10A9 Crystal structure of aminoalde hyde dehydroge nase 1a from  

Zea m ays (ZmAMADH1a) 

 
5061,23 

 
12 

 
7894 

 
8423 

 
7991 

 
7977 

 
8683 

 
8257 

 
9296 

 
7340 

 
8105 

 
8103 

 
8306 

 
8247 

 
0,481162162 

 
0,819516142 

 
0,927045249 

 
0,04 

 
0,03 

 
0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0009730-1A ALDH10A9 Betaine  aldehyde  dehydroge nase 1 1051,06 3 30553 58371 21135 27287 31298 21627 72306 21635 58757 36686 26737 50899 0,436660455 0,4922478 0,191817496 -0,46 0,47 -0,93 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0005670-1A 

 ALDH11A3 NA DP-depe nde nt gl yceral dehyde-3-phosphate  

dehydrogenase 

 
4069,09 

 
18 

 
69661 

 
72678 

 
64239 

 
76416 

 
82195 

 
93795 

 
82930 

 
89981 

 
89985 

 
68859 

 
84135 

 
87632 

 
0,054550985 

 
0,005304853 

 
0,567841625 

 
0,29 

 
0,35 

 
-0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0003260-2B ALDH12A1 putati ve al dehyde de hydroge nase MIS1 2892,74 19 92349 88692 93613 77798 96967 82496 52687 74581 95475 91551 85754 74248 0,385312831 0,23663398 0,446209622 -0,09 -0,30 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004330-1A ALDH2B4 aldehyde dehydrogenase2 2618,93 22 45234 44539 47808 49061 53952 66863 44921 36324 42941 45860 56625 41395 0,117094733 0,183903421 0,061584088 0,30 -0,15 0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0010120-1A ALDH2B7 Restorer of  fertility2 10535,93 28 400411 371579 399977 276581 367489 341932 299418 312942 364047 390656 328667 325469 0,09689969 0,040713551 0,928453854 -0,25 -0,26 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017250-4D ALDH5F1 succinate se mialdehyde  dehydrogenase 542,10 5 11974 11596 17029 8872 13237 9989 11911 9755 12052 13533 10699 11239 0,264771454 0,29446934 0,737951914 -0,34 -0,27 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0023160-3D 

 
ALDH6B2 

Methyl malonate-semial dehyde dehydrogenase 
acylating], mitochondrial 

 
7880,89 

 
22 

 
92286 

 
87493 

 
82714 

 
81861 

 
92613 

 
95911 

 
63065 

 
71700 

 
78413 

 
87498 

 
90128 

 
71059 

 
0,630740904 

 
0,034772394 

 
0,036061088 

 
0,04 

 
-0,30 

 
0,34 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0023160-2C 

 
ALDH6B2 

methyl malonate-se mialde hyde dehydrogenase 
acylating], mitochondrial-like 

 
6631,15 

 
22 

 
133490 

 
145770 

 
142886 

 
106260 

 
126091 

 
85308 

 
72018 

 
120398 

 
153515 

 
140715 

 
105886 

 
115310 

 
0,047757704 

 
0,34863806 

 
0,739439545 

 
-0,41 

 
-0,29 

 
-0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0023160-1A 

 ALDH6B2 methyl malonate-se mialde hyde dehydroge nase 

acylating], mitochondrial-like  

 
6434,89 

 
19 

 
11146 

 
10682 

 
10059 

 
11279 

 
13368 

 
13030 

 
11248 

 
12456 

 
13230 

 
10629 

 
12559 

 
12311 

 
0,055239066 

 
0,062702809 

 
0,789334261 

 
0,24 

 
0,21 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0013900-1A ALDH7B4 aldehyde  dehydroge nase fa mily 7  me mbe r A1 17767,53 23 142326 149651 144986 141387 137887 143604 110270 122995 129119 145654 140959 120795 0,158432674 0,013938559 0,025366243 -0,05 -0,27 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0013900-2C ALDH7B4 aldehyde  dehydroge nase fa mily 7  me mbe r A1 15658,25 24 332654 355440 350453 339223 349135 345582 397864 346184 359824 346182 344647 367957 0,84775395 0,267998294 0,212554584 -0,01 0,09 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0013850-4D ALEU cysteine proteinase 2 1511,46 4 48974 47179 42463 54207 39617 46287 55288 45861 40915 46205 46704 47355 0,919685082 0,816598439 0,918306964 0,02 0,04 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011740-1A ALS acetolactate s ynthase ALS1 1841,88 19 48676 50295 51125 52471 49364 51548 48905 50524 64962 50032 51128 54797 0,401543978 0,407556091 0,518309404 0,03 0,13 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052060-1C ALY1-2 THO complex subunit 4 764,54 3 25602 22715 24892 26866 24901 28727 25254 23032 28750 24403 26831 25679 0,159035964 0,534134924 0,594810047 0,14 0,07 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0006140-1A ALY2-2 THO complex subunit 4C 1019,00 3 23007 15520 22789 21698 9766 10695 48983 25834 22327 20439 14053 32381 0,233456271 0,24252446 0,117108621 -0,54 0,66 -1,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000320-2D AMPD AMP deaminase 374,05 2 13406 14107 13924 17363 16136 17330 0 13802 15588 13812 16943 14695 0,00233779 0,461009148 0,221660296 0,29 0,09 0,21 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0013220-3P AMY1 alpha-amylase isozyme 3 D-like protein 23003,31 37 168866 175883 169269 140711 222116 147115 85102 122073 153605 171339 169981 120260 0,961185816 0,062409732 0,203959882 -0,01 -0,51 0,50 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0031260-1C AMY1 alpha-amylase type B isoz yme-like 4711,15 10 23913 21973 23665 13420 21706 13543 19806 20172 22358 23184 16223 20779 0,068339493 0,074538456 0,185837855 -0,52 -0,16 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 



 

 

8
3

 

Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 
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Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 
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0 2 
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0 3 
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1 
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2 
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3 
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AVERAGE 
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0 
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AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
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AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.02G0015810-2B  AMY1  alpha-amylase isozyme 2A  1097,14  3  16802  18505  19473  16323  17972  13358  13828  10566  13476  18260  15884  12623  0,202349929  0,01214564  0,127579087  -0,20  -0,53  0,33  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0011360-2B ANNAT7 annexi n p33 15367,91 22 221721 227911 243315 208891 228807 229594 222318 247950 228002 230982 222430 232757 0,411338364 0,86883996 0,373201211 -0,05 0,01 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011360-4D ANNAT7 annexi n p33 13257,02 21 69451 66368 75331 72138 79048 77876 56960 63527 58416 70383 76354 59634 0,152705448 0,031104791 0,004602077 0,12 -0,24 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0003110-1A ANNAT7 annexi n p35 8454,89 22 168717 165156 162447 201414 207052 198971 202303 194070 177404 165440 202479 191259 0,000248463 0,026736557 0,219038722 0,29 0,21 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0025080-1A AP22.13 TPR domain containing protein 6584,39 17 124493 111385 120104 118567 102540 115550 100792 131568 129600 118660 112219 120654 0,360726239 0,860869734 0,489519734 -0,08 0,02 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005910-3D AP2M Acetyl ornithine deacetylase 3682,27 24 161826 113742 109583 111813 146667 162285 91467 151924 159939 128384 140255 134443 0,624804705 0,835529422 0,835690872 0,13 0,07 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009670-1P APA1 Aspartic  protei nase A1 29207,71 17 214219 239507 257366 175097 254830 200065 140369 180130 204127 237031 209997 174875 0,368039186 0,050165453 0,306717994 -0,17 -0,44 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0021630-1B APA1 Aspartic  protei nase A1 17215,43 14 51761 52969 55776 56336 80381 61730 66222 73289 79787 53502 66149 73100 0,16177368 0,008728982 0,448015484 0,31 0,45 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009670-1A APA1 aspartic proteinase oryzasin-1-like 7091,19 8 12443 5486 15252 6374 13884 14511 49549 20395 21854 11060 11590 30599 0,898728835 0,120169484 0,125479504 0,07 1,47 -1,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013790-2B APA1 aspartic proteinase-like 512,19 3 21728 24450 25391 19250 23394 22786 25779 17889 23378 23856 21810 22349 0,294000824 0,590450587 0,849819101 -0,13 -0,09 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0015960-1A 

 APA2 Structure of recombinant cardosin B from Cynara  

cardunculus 

 
600,78 

 
2 

 
6888 

 
5147 

 
5945 

 
5879 

 
7488 

 
6825 

 
6499 

 
4931 

 
5204 

 
5994 

 
6730 

 
5545 

 
0,343439716 

 
0,55523872 

 
0,152602297 

 
0,17 

 
-0,11 

 
0,28 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0001370-3D APL4 ADP glucose pyrophosphorylase2 994,20 6 13313 15870 15917 14892 19825 13652 22311 14973 16196 15033 16123 17827 0,626912684 0,313935338 0,594529939 0,10 0,25 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015030-3C APM1 aminope ptidase M 1-A 7694,49 38 278317 303858 258547 242998 249819 253066 169910 247145 239697 280241 248628 218917 0,078431869 0,09266501 0,296642932 -0,17 -0,36 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0021820-1B APM1 Aminopepti dase M1 6997,55 38 154061 151234 144991 153773 148524 157972 137055 154844 149562 150095 153423 147154 0,433654677 0,645118809 0,350792567 0,03 -0,03 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015030-1A APM1 Aminopepti dase M1-A 4207,16 16 23270 21593 20733 22160 24188 22846 18512 25082 21556 21865 23065 21717 0,276902256 0,945347599 0,535142061 0,08 -0,01 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0015030-2B APP1 Aminopepti dase P1 1350,22 14 104336 96000 95145 92912 97614 90030 74792 86394 95562 98494 93519 85582 0,246843921 0,125669996 0,282931359 -0,07 -0,20 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0007590-1T APS1 putati ve ADP-gl ucose pyrophosphorylase s mall subunit 1220,41 10 20905 22323 26226 20037 27396 21875 19817 21864 26049 23151 23103 22577 0,986598143 0,824581105 0,863684782 0,00 -0,04 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0030070-1A APT1 Adeni ne phosphoribosyltra nsferase 1 8302,89 11 151792 161535 143036 141221 141333 152902 188297 149510 140875 152121 145152 159561 0,350564984 0,656931961 0,393693974 -0,07 0,07 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052180-1P APX1 Chain A,  L-ascorbate peroxidase 84409,59 17 1641923 1679752 1630325 1590217 1581550 1669163 1635994 1731219 1583393 1650667 1613643 1650202 0,306582245 0,992380962 0,516684289 -0,03 0,00 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000380-1A APX1 L-ascorbate peroxidase 2,  cytosolic 14391,27 14 277090 295367 263171 307592 261992 295578 329206 320980 296465 278542 288387 315551 0,58344361 0,052379413 0,181623835 0,05 0,18 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003940-1A APX3 probable L-ascorbate peroxidase 4, peroxisomal 6565,77 12 342603 300851 319140 365927 317691 347886 311557 333842 341452 320865 343835 328950 0,283257286 0,619561091 0,422800435 0,10 0,04 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0014310-1A APX3 APx3  - Peroxisomal Ascorbate  Peroxidase 5606,63 11 10182 10410 9596 8833 7426 8047 6351 8053 9375 10063 8102 7926 0,014379574 0,078316801 0,864576297 -0,31 -0,34 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0010390-4P APXT L-ascorbate peroxidase  S chloroplastic/mitochondrial 1764,82 8 74729 84594 84983 88618 71285 87335 67868 85597 99839 81435 82413 84435 0,887881696 0,775649117 0,860585553 0,02 0,05 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0020680-3P APY2 probable apyrase 3 554,65 2 21424 16761 18928 12274 18671 23061 6464 15162 15917 19037 18002 12514 0,776510998 0,120786182 0,276591033 -0,08 -0,61 0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0019680-2D AQI aminoacylase-1 1344,39 11 40343 36496 42109 45210 43643 37722 32531 40093 46023 39649 42192 39549 0,417982311 0,982279852 0,590210949 0,09 0,00 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003310-3C ARD3 1,2-dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene dioxygenase 2 1868,48 5 39845 38030 35576 37360 39362 36773 49394 41884 37055 37817 37832 42778 0,992715583 0,261470129 0,249493304 0,00 0,18 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026460-1A ARD3 1,2-dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene dioxygenase 1 1601,80 3 14991 30194 11471 14163 10030 11861 16740 17435 11876 18885 12018 15350 0,306835212 0,587736563 0,190795363 -0,65 -0,30 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008240-2B ARF3-2 ADP-ri bos ylation factor 3 2820,74 2 35006 33239 39664 35770 34954 36825 46108 33332 19412 35969 35850 32950 0,954905159 0,723214958 0,726582262 0,00 -0,13 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0062670-1D ARFA1B ADP-ri bos ylation factor 23181,89 13 486833 445939 467908 483361 477262 450828 300896 440656 447077 466894 470483 396210 0,827880872 0,223664613 0,202116225 0,01 -0,24 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0015510-1A ARFB1B ADP-ri bos ylation factor-like 2335,01 6 9537 9069 6661 9094 9018 9157 19516 9028 18025 8422 9090 15523 0,495931317 0,104662739 0,121061031 0,11 0,88 -0,77 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0015190-2B ARGAH1 Argi nase 1 mitochondrial 1672,61 9 30045 35400 26989 19166 31826 23376 23888 30330 27343 30811 24790 27187 0,248368809 0,30495232 0,595484725 -0,31 -0,18 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0022620-2D ARL8C ADP-ri bos ylation factor-like  protei n 8c 602,84 2 17512 20050 19083 21085 18809 16304 0 21042 20124 18882 18732 20583 0,928700729 0,496496714 0,513882022 -0,01 0,12 -0,14 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0045360-1D ARP aleurone9 284,21 3 60691 93980 77966 64064 101179 43540 72178 57930 109137 77546 69594 79749 0,703101112 0,908665436 0,678382312 -0,16 0,04 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0018670-1A ARP1 60S ribosomal protein L3 4084,72 22 117202 111445 138496 161706 129067 164786 113663 135128 125761 122381 151853 124851 0,104468414 0,822447295 0,106509229 0,31 0,03 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0003860-1A ARP1 60S ribosomal protein L3 3816,12 21 54300 46949 61225 70247 48798 72328 53116 63147 55432 54158 63791 57232 0,324209443 0,580434587 0,463959483 0,24 0,08 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0000620-2B ARP4 Actin-relate d protein 4 3576,09 20 83656 80295 76053 57401 65694 61681 58206 60971 64114 80001 61592 61097 0,004797647 0,002456936 0,874538097 -0,38 -0,39 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0018830-1A ARP7 Actin-relate d protein 7 1137,36 5 107216 100507 77153 67496 91350 73922 85227 90637 86061 94959 77589 87308 0,207586234 0,455350425 0,255052715 -0,29 -0,12 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0020400-1P ASD1 Alpha-L-arabinofuranosidase 1 1399,09 5 21107 20780 24282 16024 20214 14244 12183 14125 18330 22056 16827 14879 0,066831666 0,028071402 0,484945638 -0,39 -0,57 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000040-1A ASE2 amidophosphoribosyltransferase, chloroplastic-like 572,70 3 23943 28444 25245 28101 29149 29342 23912 34271 29705 25877 28864 29296 0,098438679 0,356448636 0,893333035 0,16 0,18 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0010330-1A ASN2 asparagi ne synthetase 2729,78 6 29035 32923 33818 22510 22829 22358 28595 22805 21082 31925 22566 24161 0,003158091 0,045462579 0,522162294 -0,50 -0,40 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0022450-1B ASNAP2 Alpha-soluble  NSF attachment  protein 2 2035,55 5 29760 38867 35276 33273 35410 36925 40701 36046 34257 34634 35203 37001 0,851769905 0,50942902 0,458304449 0,02 0,10 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014500-1A ASP1 aspartate aminotransferase 7347,79 21 172378 174609 171615 193912 205903 204762 167828 183207 183684 172867 201526 178240 0,001871458 0,366847889 0,022656758 0,22 0,04 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006020-1A ASP3 aspartate aminotra nsferase, cytoplasmic 23337,53 24 544262 511463 538246 608478 595162 580708 470921 601748 585817 531323 594783 552829 0,007892542 0,638899147 0,37421145 0,16 0,06 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001470-2B ASP5 plastidic aspartate aminotransferase 2882,76 14 62751 74441 65092 74881 79175 78040 92990 72240 79973 67428 77365 81735 0,05889665 0,111532568 0,519149921 0,20 0,28 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011430-1P ASR3 Trihelix tra nscription factor ASR3 369,49 2 131016 144618 115418 20854 165171 46112 77997 105965 142584 130351 77379 108849 0,307098186 0,353738115 0,549977251 -0,75 -0,26 -0,49 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016550-1A ATB2 aldo-ke to re ductase-like protein 2297,37 13 48062 49757 53433 54897 51025 48515 41846 37649 45699 50417 51479 41731 0,686034797 0,036674655 0,030592794 0,03 -0,27 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
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 Sspon.02G0018040-1A  ATB2  probable aldo-keto re ductase  3  1874,55  7  97192  95910  82113  104498  107918  114803  114344  108817  92266  91738  109073  105143  0,038338116  0,177583798  0,618501582  0,25  0,20  0,05  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0022950-3C ATE1 pepti dyl-prol yl cis-tra ns is omerase E 1469,25 3 7313 9745 7579 13165 10539 16449 8908 20365 9841 8212 13384 13038 0,050922446 0,26788147 0,936006056 0,70 0,67 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0023790-1A AtHBP1 he me-binding protein 2 6056,59 8 12876 13052 0 14722 8498 12244 15128 8162 13519 12964 11821 12270 0,534710234 0,492574703 0,879532706 -0,13 -0,08 -0,05 - - UNCHANGED - 

Sspon.01G0029830-2D ATJ2 DnaJ 759,91 6 48117 34703 40128 46849 45155 44483 45822 54773 40357 40982 45496 46984 0,317895207 0,354029157 0,744444356 0,15 0,20 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022650-2B ATKRS-1 Lysine--tRNA ligase cytoplasmic 3527,63 24 73682 71259 72105 94553 84932 90631 98712 84007 78060 72349 90039 86926 0,003571187 0,077719382 0,668368928 0,32 0,26 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005220-1A ATP5 ATP synthase subunit O, mitochondrial-like 1150,27 4 150680 141531 151636 125421 119124 127467 90082 141481 135719 147949 124004 122427 0,004223429 0,198433058 0,928254966 -0,25 -0,27 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006220-1A ATPC ATP synthase subunit ga mma mitochondrial 11476,20 14 274232 249391 234257 289445 266692 264369 112997 277590 289132 252627 273502 226573 0,213751869 0,676891027 0,459825984 0,11 -0,16 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004770-1A ATPQ ATP synthase subunit d, mitochondrial-like 8941,11 11 182067 190216 185471 183895 156906 172325 148566 183167 151525 185918 171042 161086 0,142616183 0,093366342 0,503394392 -0,12 -0,21 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010910-1A AtSLP1 Stomati n-like  protei n 2,  mitochondrial 4387,64 20 186277 185151 188755 164472 156925 159130 189063 188881 213944 186728 160176 197296 0,000431624 0,276389563 0,012585073 -0,22 0,08 -0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0031900-1A ATX1 copper chaperone 4680,17 2 0 26443 0 67023 67430 68514 98221 95346 67786 26443 67655 87118 - - 0,115583743 1,36 1,72 -0,36 - - UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0001370-3D 

 
AVP1 

pyrophos phate-ene rgize d vacuolar me mbra ne proton 
pump-like 

 
14612,66 

 
19 

 
199138 

 
204459 

 
213732 

 
268787 

 
237928 

 
327681 

 
256192 

 
283540 

 
275047 

 
205776 

 
278132 

 
271593 

 
0,053375077 

 
0,001969032 

 
0,823996299 

 
0,43 

 
0,40 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.08G0013440-3D 

 AVP1 pyrophos phate-ene rgize d vacuolar me mbra ne proton 

pump 

 
13340,73 

 
15 

 
91709 

 
86945 

 
91939 

 
102747 

 
98479 

 
133628 

 
77442 

 
92552 

 
92313 

 
90198 

 
111618 

 
87435 

 
0,128201804 

 
0,62692 

 
0,117392682 

 
0,31 

 
-0,04 

 
0,35 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0016680-1P AVP1 vacuolar H+-pyrophosphatase 13026,78 12 108899 105892 114368 80500 88701 105713 75891 84842 92873 109720 91638 84535 0,082056694 0,010168024 0,469446578 -0,26 -0,38 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0014840-1A 

 
AVP1 

Pyrophos phate-e nergize d vacuolar me mbrane proton 
pump 1 

 
12922,54 

 
16 

 
24010 

 
26437 

 
25234 

 
26449 

 
23821 

 
29028 

 
18095 

 
25805 

 
29644 

 
25227 

 
26432 

 
24514 

 
0,507680107 

 
0,847149074 

 
0,632758894 

 
0,07 

 
-0,04 

 
0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.03G0014840-1P 

 
AVP1 

pyrophos phate-ene rgize d vacuolar me mbra ne proton 
pump 

 
12818,30 

 
9 

 
29832 

 
29915 

 
31701 

 
26781 

 
26628 

 
34789 

 
19567 

 
21886 

 
20936 

 
30482 

 
29399 

 
20796 

 
0,715137743 

 
0,000437551 

 
0,036329022 

 
-0,05 

 
-0,55 

 
0,50 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0016680-1A 

 AVP1 Pyrophos phate-e nergize d vacuolar me mbrane proton 

pump 1 

 
11293,55 

 
13 

 
8862 

 
9589 

 
9279 

 
8721 

 
9600 

 
10889 

 
12998 

 
13341 

 
14756 

 
9243 

 
9737 

 
13698 

 
0,498389415 

 
0,001522452 

 
0,008744623 

 
0,08 

 
0,57 

 
-0,49 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0048150-2D AXR1 NE DD8-activating e nzyme E1 re gulatory s ubunit AXR1 726,11 2 20980 19424 22292 20982 16963 18151 15421 14809 20732 20898 18698 16987 0,204286575 0,129803632 0,485128094 -0,16 -0,30 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031220-1A AXR1 NE DD8-activating e nzyme E1 re gulatory s ubunit AXR1 557,30 2 33316 36706 30257 34151 33669 32515 28379 32015 32306 33426 33445 30900 0,992726223 0,324391537 0,133156239 0,00 -0,11 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0009820-3C B3H5K3_ARATH binding 1252,18 9 23510 24916 22815 21196 18817 21546 29372 26234 23507 23747 20519 26371 0,037880238 0,219409908 0,036884812 -0,21 0,15 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0017320-3D B3H7H1_ARATH Na gB/RpiA/CoA transferase-like  superfa mily protein 1032,44 4 26880 28048 26272 27366 23401 29701 14398 28237 30309 27067 26823 24315 0,904653789 0,612832487 0,66201675 -0,01 -0,15 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013100-1P BAG7 IQ cal modulin-binding motif family protein 3203,23 10 174912 149174 157392 200188 178621 179037 76658 186904 178406 160493 185948 147323 0,070753715 0,734568304 0,345214114 0,21 -0,12 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0020870-2C BAG7 BA G fa mily molecular chape rone re gulator 7 262,98 2 22614 12147 15246 33372 25894 18967 8460 23447 18807 16669 26077 16904 0,144077439 0,967358213 0,205651414 0,65 0,02 0,63 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0036410-1P BCAT3 Branched-chain-amino-acid aminotransferase 886,08 3 46288 46304 42867 41755 43900 44939 94583 44698 49220 45153 43531 62834 0,334322925 0,330303407 0,292977643 -0,05 0,48 -0,53 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0015310-1A 

 
BCE2 

dihydrolipoyllysi ne-residue acetyltransferase component 
of pyruvatede hydrogenase complex 

 
1524,36 

 
10 

 
30740 

 
27049 

 
30128 

 
27120 

 
30451 

 
29308 

 
21826 

 
31997 

 
38198 

 
29305 

 
28960 

 
30673 

 
0,829356242 

 
0,794231344 

 
0,742733781 

 
-0,02 

 
0,07 

 
-0,08 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0055130-1C 

 B''DELTA Seri ne/threonine protei n phos phatase 2A re gulatory 

subunit B''alpha 

 
471,04 

 
4 

 
16999 

 
24968 

 
34433 

 
24977 

 
14602 

 
31901 

 
21770 

 
15747 

 
14957 

 
25466 

 
23827 

 
17491 

 
0,829092285 

 
0,219184099 

 
0,31101912 

 
-0,10 

 
-0,54 

 
0,45 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0010070-1A BETA C-AD Beta-ada ptin-like protein C 453,58 7 32151 27265 28198 36470 33355 39246 40312 40217 30754 29205 36357 37095 0,034332107 0,087619631 0,847565519 0,32 0,35 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0051490-2D BGAL8 Beta-galactosidase 1104,99 7 28393 26247 26343 23018 22872 20406 18784 20461 22054 26994 22098 20433 0,01120803 0,005048799 0,259552408 -0,29 -0,40 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0029210-1B BGAL9 Beta- galactosidase 9 901,07 12 49014 43966 44202 35891 41688 40059 83082 35099 38265 45727 39213 52149 0,05231877 0,701365878 0,453312551 -0,22 0,19 -0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0025930-3C BGLU44 beta-gl ucosi dase 7 1223,46 7 14514 14525 13919 18654 22139 12038 12745 15549 13558 14319 17611 13951 0,329753548 0,689567152 0,300091419 0,30 -0,04 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.01G0047160-1B  BGLU44 Rice BGlu1 beta- glucosidase, a plant exogl uca nase/beta- 

glucosidase 

 1134,35  10  20478  20753  19600  21516  23415  16967  15202  20900  17264  20277  20633  17789  0,863749528  0,217506729  0,324972315  0,03  -0,19  0,21  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0025920-1A BGLU44 Beta-glucosidase 846,85 6 60280 53639 51453 50322 54745 56936 48386 64568 56141 55124 54001 56365 0,749994191 0,82867854 0,664708388 -0,03 0,03 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0023900-1B BHLH111 Putati ve HLH DNA- binding domain s upe rfamil y protein 3400,85 6 115610 118382 105501 125336 105685 114479 100276 137874 176242 113164 115167 138131 0,786084929 0,325136143 0,368078518 0,03 0,29 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0021340-4D BIP2 lumi nal-binding protein 17297,72 41 369330 360837 378096 381393 400101 392138 387516 384701 364311 369421 391210 378843 0,041571234 0,346929963 0,245752646 0,08 0,04 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011080-1A BOB1 Protein BO BBE R 1 2418,80 10 43362 55833 61806 50898 49053 60750 57940 52467 52152 53667 53567 54186 0,988523384 0,932392418 0,886958002 0,00 0,01 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0018100-1A BPM1 BT B/PO Z and MAT H domain-contai ning protei n 2 3076,47 11 55314 68323 62682 46394 54004 40196 47929 56988 78118 62106 46865 61012 0,049989098 0,915619274 0,222150834 -0,41 -0,03 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0002500-1A BRR2A DExH-box ATP- dependent RNA  helicase DExH12 836,22 18 31554 28074 28554 26090 28824 29631 19685 25489 34446 29394 28182 26540 0,471835872 0,554430933 0,729432785 -0,06 -0,15 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0034820-2D BRR2A DExH-box ATP- dependent RNA  helicase DExH12 655,24 14 172602 176316 200096 161916 169267 166703 135495 171775 180770 183005 165962 162680 0,127323507 0,28044718 0,82620973 -0,14 -0,17 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0000510-1A BTF3 transcri ption factor 11026,96 6 63052 137095 165874 138085 82116 154935 79977 103549 93235 122007 125045 92253 0,939658843 0,39668446 0,227785431 0,04 -0,40 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019710-1A BTF3 Basic transcripti on factor 3 7380,46 9 57265 46473 54337 61084 57873 60305 28437 61208 69707 52692 59754 53117 0,103751066 0,975424801 0,626749399 0,18 0,01 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000280-1P BTR1 Protein BTR1 2951,55 12 115216 109612 105266 98752 102921 105925 130164 117826 113020 110031 102533 120337 0,1023882 0,153577453 0,031991712 -0,10 0,13 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0022470-1B BXL4 Beta-D- xylosi dase 4 884,84 8 25938 29607 31603 19136 36464 19373 22991 22149 20136 29049 24991 21759 0,534054419 0,017333263 0,606985092 -0,22 -0,42 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008490-2P CAM7 Calmodulin-related protein 57987,51 20 728167 704236 741802 732681 603827 733001 707236 767132 712407 724735 689836 728925 0,475664046 0,858764478 0,453076089 -0,07 0,01 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017510-3C CAND1 Cullin-associate d NEDD8-dissociated protein 1 9201,80 44 82448 101295 89792 80500 99500 87516 74309 114116 149129 91178 89172 112518 0,8097211 0,392766045 0,354507494 -0,03 0,30 -0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012910-2B CARB carba moyl-phosphate  synthase  large  chain,  chloroplastic 879,86 26 29674 29627 30034 39991 34391 38238 45367 37720 40444 29778 37540 41177 0,009452791 0,007055249 0,261292242 0,33 0,47 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012910-1A CARB carba moyl-phosphate  synthase  large  chain,  chloroplastic 843,59 26 10045 9758 10541 13837 12000 13940 10614 10783 11570 10115 13259 10989 0,009375111 0,079032891 0,030981727 0,39 0,12 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008680-2C CAS1 achilleol B synthase 3995,26 17 31647 34313 35691 31014 32107 34458 29622 30053 31686 33883 32526 30454 0,434092125 0,063076514 0,157904088 -0,06 -0,15 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.04G0018570-1A  CAS1  Cycl oarte nol synthase  677,72  13  23919  20596  27649  30423  22483  25242  28511  38541  21547  24054  26049  29533  0,554065166  0,362620081  0,557729012  0,11  0,30  -0,18  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0029750-1B CAS1 Cycl oarte nol synthase 304,78 4 15205 20402 20695 20261 24018 15886 14599 15885 9604 18767 20055 13363 0,685005854 0,107836483 0,091881694 0,10 -0,49 0,59 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026910-1A CAS-2 Exportin-2 1844,43 18 92427 92598 96207 91191 85273 90234 77991 95739 88938 93744 88899 87556 0,093452129 0,30900195 0,818578549 -0,08 -0,10 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0000830-1A CAT2 catalase 9065,51 23 354197 301698 316395 319687 330592 327702 302538 310383 356866 324097 325993 323262 0,911206294 0,972870909 0,881970227 0,01 0,00 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0050630-1P CAT2 catalase-1 1344,92 7 36949 32572 36000 23455 25841 23258 21766 21960 28402 35174 24185 24043 0,002179264 0,012075569 0,954443223 -0,54 -0,55 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0036590-1B CATHB2 Cathe psin B-like cysteine proteinase 3 3998,74 12 167847 174854 149364 124187 110372 134115 126959 106786 94792 164022 122891 109513 0,015996428 0,010716538 0,314436673 -0,42 -0,58 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0030050-2C CBR1 cytochrome  b5 reductase 1614,20 5 24308 24437 25889 29990 32482 33440 33325 31426 21985 24878 31971 28912 0,003470449 0,318439771 0,449738642 0,36 0,22 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013810-2B CBR2 NA DH- cytochrome  b5 re ductase-like protein 6621,46 14 137725 152307 144417 150868 175248 140204 93190 137312 162320 144817 155440 130941 0,396377877 0,538312585 0,341486876 0,10 -0,15 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0012400-3C 

 
CBSCBS2 

SNF1-related protein ki nase re gulatory subunit  ga mma-1- 
like 

 
702,72 

 
4 

 
14002 

 
16743 

 
18727 

 
14310 

 
19095 

 
16292 

 
20762 

 
15826 

 
17030 

 
16491 

 
16566 

 
17873 

 
0,971186132 

 
0,531585624 

 
0,555349849 

 
0,01 

 
0,12 

 
-0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0057070-1C 

 CBSX3 CBS domai n-containing protei n CBSX3, mitochondrial- like  
33201,68 

 
13 

 
585371 

 
633163 

 
602422 

 
528614 

 
474809 

 
472205 

 
377600 

 
487123 

 
481732 

 
606985 

 
491876 

 
448818 

 
0,007578862 

 
0,014482768 

 
0,343449433 

 
-0,30 

 
-0,44 

 
0,13 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0012120-1A CCOAOMT1 Caffeoyl- CoA O- methyltra nsferase 1 716,54 3 16296 14519 19893 16111 8177 19183 19558 14309 17716 16903 14490 17194 0,543716325 0,901147874 0,496737791 -0,22 0,02 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0029590-2C CCP2 ubiquitin-fol d modifier 1 2096,08 2 82906 129122 130862 107298 128931 132585 112077 101790 110940 114296 122938 108269 0,648689639 0,726105506 0,160841675 0,11 -0,08 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001820-1A CCT1 T-complex protein 1  subunit alpha 3978,00 23 98996 109365 114053 120167 109878 107222 119201 104807 99431 107471 112423 107813 0,451940652 0,965323478 0,551597438 0,06 0,00 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0005770-2B CCT1 T-complex protein 1  subunit alpha 2782,58 12 87209 69513 79797 117754 82203 75956 55488 91464 78257 78839 91971 75070 0,401111458 0,763299346 0,369485662 0,22 -0,07 0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017690-3C CCT 2-2 T-complex protein 1  subunit beta 5983,64 23 138150 147580 145535 127463 115715 133373 106746 123494 141865 143755 125517 124035 0,037038503 0,134630943 0,902782604 -0,20 -0,21 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0027210-2C CCT3 T-complex protein 1  subunit gamma 6204,19 21 76931 76518 70260 69528 68177 66644 79637 74904 82969 74569 68116 79170 0,049339757 0,221919659 0,011244554 -0,13 0,09 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0001060-1A CCT4 T-complex protein 1  subunit delta 5384,19 24 5105 5156 5566 4923 5201 5135 4101 3511 4145 5276 5087 3919 0,323472019 0,005692712 0,006161836 -0,05 -0,43 0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0001060-2B CCT4 T-complex protein 1  subunit delta 5384,19 23 144757 121009 131039 136334 127269 144988 159379 142037 132158 132269 136197 144525 0,670658714 0,308742298 0,428341735 0,04 0,13 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022030-2C CCT4 pentatricopeptide repeat-containi ng protein 2129,85 5 2272 1467 1660 2560 1759 1801 3683 3102 1886 1800 2040 2890 0,536235341 0,134498236 0,223084223 0,18 0,68 -0,50 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0025520-2B CCT5 T-complex protein 1  subunit epsilon 4886,15 22 33299 43807 43751 48227 47260 51703 37850 42561 42518 40286 49063 40977 0,079046048 0,865561195 0,017302116 0,28 0,02 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0025520-1A CCT5 T-complex protein 1  subunit epsilon 3897,97 22 30379 26584 29844 26087 30877 34602 26002 32256 37127 28936 30522 31795 0,593014915 0,451485732 0,769162538 0,08 0,14 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0007220-1A CCT5 T-complex protein 1  subunit epsilon-like 2617,10 21 39408 45794 40821 36848 36817 40579 33190 46930 49246 42008 38081 43122 0,163605493 0,84581952 0,384305648 -0,14 0,04 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032960-1B CCT6A T-complex protein 1  subunit zeta 4194,52 25 68650 66015 72760 74112 67716 75935 53368 62765 58969 69142 72587 58367 0,33842463 0,032744127 0,018338951 0,07 -0,24 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032960-2C CCT6A T-complex protein 1  subunit zeta 3719,28 21 104809 107599 109802 127589 113206 117532 123475 129572 121793 107403 119442 124946 0,055458249 0,003180011 0,321712148 0,15 0,22 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017920-1A CCT7 T-complex protein 1  subunit eta 13539,30 27 88303 81835 80895 96058 93823 98645 78121 84910 89160 83678 96175 84064 0,00998806 0,927194075 0,025887477 0,20 0,01 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013530-1A CCT7 T-complex protein 1  subunit eta 12956,06 24 18356 17011 16816 13815 13494 14187 12299 13368 14037 17394 13832 13235 0,002444083 0,004029299 0,333997196 -0,33 -0,39 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0001660-1A CCT8 T-complex protein 1  subunit theta 8705,94 29 126186 121493 129830 129683 116211 129948 88216 142313 131962 125836 125281 120830 0,919104261 0,779961242 0,80845743 -0,01 -0,06 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0032050-1C CCT8 T-complex protein 1  subunit theta 5752,99 29 137649 123025 127542 129742 112966 130151 112711 140044 141908 129405 124287 131554 0,512147783 0,84609478 0,545093978 -0,06 0,02 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002980-1A CDC48D Cell division control protei n 48 homol og D 14702,37 47 208444 209662 217674 226672 206232 202327 168046 161955 187744 211927 211744 172581 0,983036665 0,009048385 0,02251559 0,00 -0,30 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0034840-2C CDC48D cell division cycle protei n 48 homolog 5732,70 17 7532 6883 7133 8505 7617 8424 10037 8277 8281 7183 8182 8865 0,042619485 0,052316676 0,352989811 0,19 0,30 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002980-1P CDC48E Cell division control protei n 48 homol og D 15279,60 46 247132 248902 258413 276229 253102 248096 328373 316481 365576 251482 259142 336810 0,458460732 0,004943726 0,01056355 0,04 0,42 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0044930-1D CDC5 cell division cycle 5-like  protein 7557,37 35 284371 254397 263103 206858 288659 282751 201561 291782 278085 267290 259423 257142 0,791229396 0,747759952 0,955604475 -0,04 -0,06 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024810-1P CDC73 protein CDC73 homolog 367,88 2 9088 12714 9198 8510 8023 8684 0 8831 8565 10333 8405 8698 0,185527119 0,221632724 0,420576647 -0,30 -0,25 -0,05 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0014000-2B CEF Protein trans port protein Sec2 4-like CEF 535,25 3 13001 11313 13210 17814 14155 21516 0 20239 13794 12508 17828 17017 0,073581258 0,85571589 0,364020154 0,51 0,44 0,07 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0028600-1B CEP1-2 cysteine proteinase E P-B 2 5342,57 3 184037 200292 185760 0 87097 57297 0 0 89031 190030 72197 89031 0,005533521 - - -1,40 -1,09 -0,30 - - - - 

Sspon.07G0027940-1B CHC1 Clathri n hea vy chain 2 -like protein 6549,06 53 369644 377748 325312 324191 319847 388221 375888 315971 310495 357568 344086 334118 0,649193129 0,426798629 0,759799172 -0,06 -0,10 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0029670-1B CHC1 Clathri n, hea vy chain 5707,94 49 82917 88195 90608 85813 90885 90496 89292 100739 87710 87240 89065 92580 0,549504725 0,318517741 0,470601474 0,03 0,09 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0033360-2C CHC1-2 SWI/SNF comple x compone nt SNF12 homolog 468,84 2 15840 14118 16473 14290 13061 15450 12115 18890 16121 15477 14267 15709 0,286663631 0,916965839 0,527054553 -0,12 0,02 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016310-1P CHIB1 xylanase  inhibitor protein 1-like 11315,80 12 659421 654026 593759 764539 646030 704761 765806 767356 721558 635735 705110 751574 0,159204735 0,010983572 0,281537787 0,15 0,24 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016310-1A CHIB1 xylanase  inhibitor  protei n 1 4735,33 10 66233 69528 60673 84410 68733 71984 50971 51329 50693 65478 75042 50998 0,153038291 0,005025492 0,007334884 0,20 -0,36 0,56 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016350-1A CHIB1 xylanase  inhibitor protein 1-like 3954,98 13 11705 11036 11161 9777 7339 9857 5628 9995 9155 11301 8991 8259 0,053365769 0,087890578 0,665858669 -0,33 -0,45 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013660-3D ChlADR1 glucose a nd ri bitol dehydrogenase homolog 3583,91 8 13445 14510 16599 2993 20355 3416 8822 7592 13328 14851 8921 9914 0,363833218 0,066687145 0,876192829 -0,74 -0,58 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013660-1A ChlADR1 glucose a nd ri bitol dehydrogenase homolog 1959,17 7 3740 3340 4350 0 3387 2719 3272 2632 2988 3810 3053 2964 0,174639143 0,071452342 0,427404747 -0,32 -0,36 0,04 - UNCHANGED - - 

Sspon.01G0041380-1B CHY1 AT-hook motif  nuclear-localized protein 1 0-like 1843,97 8 42120 40619 39745 40932 34939 34951 43599 34729 36962 40828 36941 38430 0,139635537 0,432821459 0,677772308 -0,14 -0,09 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0053870-1C CHY1 CHY1 1792,93 8 50391 48888 50261 48632 44482 46434 31620 43946 53751 49847 46516 43106 0,061406592 0,35300388 0,628227712 -0,10 -0,21 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0002180-3C 

 
CI51 

NA DH dehydrogenase  ubiquinone] flavoprotei n 1, 
mitochondrial 

 
2213,97 

 
12 

 
76748 

 
73168 

 
76610 

 
70489 

 
63147 

 
78769 

 
75433 

 
82940 

 
77253 

 
75508 

 
70802 

 
78542 

 
0,369802384 

 
0,299332134 

 
0,199910502 

 
-0,09 

 
0,06 

 
-0,15 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.03G0010040-1P  CICDH  isocitrate  de hydrogenase  NADP]  15138,66  22  256409  272721  270978  334088  291034  330337  368853  282080  274221  266703  318486  308385  0,024433004  0,246826813  0,77673845  0,26  0,21  0,05  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0010040-1A CICDH Cytosolic isocitrate  dehydroge nase NADP] 12409,39 21 111889 117734 130493 106263 94229 95485 124726 110084 91361 120039 98659 108723 0,033034621 0,365981726 0,387302392 -0,28 -0,14 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010040-2B CICDH NA DP-spe cific isocitra te dehydrogenase 9871,70 18 52839 41072 45246 70902 69174 58098 54081 65802 47391 46386 66058 55758 0,020458581 0,216265635 0,199642143 0,51 0,27 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0006100-1A 

 CLO 110 kDa U5 small nuclear ribonucleoprotein component 

CLO-like 

 
2160,63 

 
22 

 
76228 

 
70486 

 
70274 

 
78882 

 
64528 

 
62950 

 
79025 

 
65552 

 
78057 

 
72329 

 
68787 

 
74212 

 
0,549748782 

 
0,712528707 

 
0,461771047 

 
-0,07 

 
0,04 

 
-0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0004060-2B CLPB1 heat s hock protein HSP101 603,86 8 12279 11952 13726 9662 15940 10945 10459 14377 15868 12652 12182 13568 0,824822936 0,619310017 0,609370764 -0,05 0,10 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016830-2C CLPB4 Cha perone protei n ClpB3, mitochondrial 736,09 11 31924 31961 34169 33804 25180 31627 30060 36305 36965 32685 30204 34444 0,40914952 0,490851024 0,280118472 -0,11 0,08 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0033320-1C 

 
CLPC1 

Double Cl p-N motif-contai ning P-loop nucleoside 
triphosphate hydrolase s upe rfamil y protein 

 
1344,99 

 
16 

 
26739 

 
22994 

 
27454 

 
28559 

 
29747 

 
32956 

 
31981 

 
27106 

 
23920 

 
25729 

 
30421 

 
27669 

 
0,069695168 

 
0,515289464 

 
0,363676656 

 
0,24 

 
0,10 

 
0,14 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0012370-4D 

 CLPC1 Double Clp- N motif-containi ng P-loop nucle oside  

triphosphate hydrolase superfamily protein 

 
1193,82 

 
18 

 
38552 

 
43899 

 
44599 

 
41515 

 
37760 

 
42027 

 
23298 

 
35066 

 
28409 

 
42350 

 
40434 

 
28924 

 
0,458161916 

 
0,026350643 

 
0,034766319 

 
-0,07 

 
-0,55 

 
0,48 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0007720-1P CLPP2 ATP-de pendent Clp protease proteol ytic subunit 1375,03 4 67447 64027 74038 71540 91411 66810 59870 71951 64920 68504 76587 65580 0,374211422 0,557314215 0,255987907 0,16 -0,06 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0007720-3C CLPP2 ATP-de pendent Clp protease proteol ytic subunit 793,26 3 66234 43144 36692 103687 70025 52732 60416 70960 42570 48690 75481 57982 0,19933854 0,489012409 0,364028437 0,63 0,25 0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016890-1A CM2 chorismate mutase2 441,85 2 16912 17258 18228 17701 14758 13562 0 14597 15275 17466 15340 14936 0,175003192 0,207402702 0,353400447 -0,19 -0,23 0,04 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0024440-1B CML13 calmodulin 2862,23 8 59162 69432 60355 58702 49447 59366 91697 70976 58990 62983 55838 73888 0,191988449 0,340561605 0,147709892 -0,17 0,23 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0020020-3D CML50 Os12g0137100 6646,56 7 112465 120028 114301 134223 110587 136920 53533 115001 116197 115598 127243 94911 0,250326608 0,376571093 0,221001434 0,14 -0,28 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0012190-1A CNX1 Calnexin 7521,16 19 185502 167397 163820 194277 199265 199717 228139 214395 207970 172240 197753 216835 0,021212299 0,00763689 0,036989077 0,20 0,33 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0012190-2C CNX1 Calnexin 5320,32 23 143095 146824 162481 161290 146561 177359 181285 146575 143773 150800 161736 157211 0,364293096 0,658419872 0,777746109 0,10 0,06 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0021880-2D CNX1-2 Mol ybdopteri n bios ynthesis protein CNX1 477,20 5 14612 18802 18744 22063 19883 20852 10117 21834 17449 17386 20933 16467 0,080479746 0,815392331 0,268178986 0,27 -0,08 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0036910-1D COS1 6,7-dimethyl-8-ribityllumazine synthase 3398,42 6 42124 58277 45275 52295 51127 46280 62445 41713 42595 48559 49900 48917 0,811777844 0,967907556 0,895334882 0,04 0,01 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011500-1A COX5 B-1 putati ve cytochrome c oxidase subunit 5b-like 10292,97 12 117378 161263 126459 158744 135172 155666 136095 162454 152691 135033 149861 150414 0,386908051 0,375264735 0,961171725 0,15 0,16 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0018980-1A CP31A RNA-bi nding protei n CP31 B chloroplastic 3175,98 4 8320 6511 40047 47586 35178 7753 69820 46347 8560 18293 30173 41576 0,499865244 0,327789193 0,621978536 0,72 1,18 -0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0010820-1A CPA N-carba moylputresci ne amidase 841,10 4 14955 17399 22442 21639 13353 17820 12436 14123 18345 18265 17604 14968 0,848973436 0,307084559 0,424902908 -0,05 -0,29 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011050-1A CPK3 calcium- dependent protein ki nase, isoform 2 1126,94 10 56417 52875 72112 73669 52241 74271 89467 76339 59506 60468 66727 75104 0,539927097 0,235582661 0,499629708 0,14 0,31 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0018290-1A CPK4 calcium- dependent  protei n kinase 24 1077,14 10 56892 51454 53465 64164 45440 74151 57212 59795 57528 53937 61252 58178 0,441167303 0,076201119 0,734606113 0,18 0,11 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010410-1A CPN10 chaperonin 15093,16 4 236783 236210 189610 175736 176379 173643 169529 224810 181789 220868 175253 192042 0,043485078 0,276897748 0,373703374 -0,33 -0,20 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022480-1B CPN20 chaperonin 3944,03 9 82069 83611 84596 87587 81880 89806 113185 91710 109285 83425 86424 104727 0,291872048 0,032738047 0,059460627 0,05 0,33 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022500-3D CPN20 Auxin response factor 7 3508,21 7 7429 7724 6340 6677 7152 6976 7020 7163 8929 7165 6935 7704 0,631910222 0,508617369 0,288813691 -0,05 0,10 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002180-1A CPN20 chaperonin10 896,77 7 31013 37094 31357 37510 32271 30698 46572 43736 50042 33155 33493 46783 0,911298846 0,007111416 0,008449356 0,01 0,50 -0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019080-1A CPN60 chape ronin 60 15759,16 37 326275 351964 328495 397350 349925 356501 429667 421276 404253 335578 367925 418399 0,129130993 0,001730016 0,038460242 0,13 0,32 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019080-1P CPN60 chaperonin CPN60-1, mitochondrial-like 6997,12 24 57063 56775 51572 63754 62989 61848 56675 57647 56723 55137 62863 57015 0,014420307 0,358473899 0,000785199 0,19 0,05 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007970-1A CPN60 chape ronin CPN60-like  2,  mitochondrial 6145,30 9 110310 113905 107722 83986 92168 92286 94279 64568 76512 110645 89480 78453 0,002970382 0,021740058 0,290380679 -0,31 -0,50 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0033710-1A 

 
CPN60A1 

RuBisCO  large  subunit-binding protei n subunit  alpha, 
chloroplastic 

 
6858,45 

 
27 

 
67180 

 
66305 

 
68304 

 
60538 

 
54091 

 
52493 

 
76678 

 
71786 

 
81592 

 
67263 

 
55707 

 
76685 

 
0,010225444 

 
0,03105071 

 
0,005009276 

 
-0,27 

 
0,19 

 
-0,46 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0033710-3D 

 
CPN60A1 

RuBisCO  large  subunit-binding protei n subunit  alpha, 
chloroplastic 

 
6851,02 

 
26 

 
105460 

 
104086 

 
107224 

 
153234 

 
136916 

 
132871 

 
141906 

 
132853 

 
151001 

 
105590 

 
141007 

 
141920 

 
0,004894428 

 
0,002399648 

 
0,915997316 

 
0,42 

 
0,43 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.07G0010360-2B 

 CPN60A1 ruBisCO large subunit-binding protein subunit alpha, 

chloroplastic 

 
2974,93 

 
12 

 
19907 

 
19996 

 
19291 

 
27022 

 
22609 

 
25944 

 
27836 

 
22511 

 
26848 

 
19731 

 
25192 

 
25732 

 
0,015409492 

 
0,022037124 

 
0,810372836 

 
0,35 

 
0,38 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0024130-1B CPN60B2 Cha peronin 6 0 s ubunit  be ta 2 chloroplastic 7654,32 36 164243 170485 175038 193655 198795 189759 191569 203811 237109 169922 194070 210830 0,004076882 0,042814392 0,293035624 0,19 0,31 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0034520-1T CpNIFS3 putati ve L-cysteine desulfhydrase 1 853,66 9 26905 28821 25327 24099 22184 24858 24028 21100 23800 27018 23714 22976 0,062007638 0,042863953 0,581275247 -0,19 -0,23 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0031020-1C 

 
CPX1 

oxygen-dependent coproporphyrinogen-III oxidase, 
chloroplastic 

 
2014,08 

 
12 

 
43046 

 
56971 

 
64565 

 
92484 

 
59767 

 
71114 

 
49092 

 
67302 

 
68983 

 
54861 

 
74455 

 
61792 

 
0,162920072 

 
0,48227926 

 
0,333136628 

 
0,44 

 
0,17 

 
0,27 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0009160-2D 

 CPX1 oxyge n-de pe nde nt coproporphyrinogen-III oxi dase, 

chloroplastic 

 
1478,88 

 
3 

 
15358 

 
16040 

 
19075 

 
13628 

 
14606 

 
14003 

 
10361 

 
11990 

 
16537 

 
16824 

 
14079 

 
12963 

 
0,080081958 

 
0,150137316 

 
0,582684344 

 
-0,26 

 
-0,38 

 
0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0012310-1A CRK10 cysteine- rich re peat secretory protei n 55 8794,24 7 78918 72712 67802 117644 82635 61489 40470 87107 67876 73144 87256 65151 0,445349706 0,596279541 0,356808868 0,25 -0,17 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0020780-1A CRL1 predi cted protein 1454,33 5 18732 14234 17079 19761 16904 21457 18072 22039 17683 16682 19374 19265 0,222980884 0,248414031 0,957403619 0,22 0,21 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0021530-2B CRT1 calreticulin 6575,20 17 147787 139124 130824 152706 146762 137053 108244 135780 132433 139245 145507 125486 0,402444558 0,239352143 0,110600538 0,06 -0,15 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047800-1B CRT1 calreticulin-like 2050,92 13 28650 24566 28739 32752 29087 34121 29339 33468 34661 27318 31987 32490 0,083788308 0,071259351 0,830729858 0,23 0,25 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0021530-1A CRT2 Calreticulin-2 5186,10 10 63440 63123 60934 69884 72175 72568 49797 78107 72477 62499 71542 66794 0,001410551 0,646990375 0,613928461 0,19 0,10 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.03G0005640-2B  CRWN4 Branche d-chai n-ami no-acid a minotransfe rase 5 

chloroplastic 

 936,36  2  12408  13006  8174  11634  10153  10898  13395  12664  12907  11196  10895  12988  0,858179986  0,308000874  0,011928237  -0,04  0,21  -0,25  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0000970-1A CSN1 COP9 si gnal osome comple x subunit 1 1407,78 6 46302 49819 48142 47588 44926 40555 34908 43158 48279 48088 44356 42115 0,178241997 0,211998416 0,637404905 -0,12 -0,19 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0005320-1A CSN4 COP9 si gnal osome comple x subunit 4 2105,92 17 59976 56504 63507 63168 50633 59834 59813 62651 58801 59995 57878 60422 0,645162434 0,863577705 0,551941187 -0,05 0,01 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0001040-2B CSN6A COP9 si gnal osome comple x subunit 6a 2252,10 4 59169 67399 69241 42731 55238 47018 39382 55962 65917 65270 48329 53754 0,024263927 0,239256316 0,560908052 -0,43 -0,28 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0007340-1A CSN7 COP9 si gnal osome complex subunit  7 isoform X3 3479,58 5 111182 121745 108846 79397 65323 103317 100721 115954 110375 113924 82679 109017 0,05681829 0,456650221 0,092225438 -0,46 -0,06 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.04G0016490-2B  CSP2  glycine-rich protein 2-like  9149,22  7  637024  644932  634171  582068  596695  606812  236830  678769  693229  638709  595191  536276  0,005227689  0,531699688  0,714437683  -0,10  -0,25  0,15  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0003520-1A CSP3 glycine-rich protein 2b 17513,70 8 506499 560750 522055 549236 404618 465120 429044 548707 556626 529768 472992 511459 0,274959516 0,70065258 0,548913775 -0,16 -0,05 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014600-2B CSY2 citrate synthase, gl yoxysomal-like 8326,40 10 167012 161240 167324 174644 205693 191231 136088 169142 197740 165192 190523 167657 0,05097028 0,897259709 0,315497799 0,21 0,02 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014600-1A CSY3 citrate synthase, gl yoxysomal-like 8238,90 17 112243 108441 110460 118784 134849 131037 103763 109407 123348 110382 128223 112173 0,022954281 0,777431597 0,101435236 0,22 0,02 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015990-1A CSY4 citrate s ynthase  4, mitochondrial-like 4318,60 23 131322 145948 165567 126905 136352 108348 128789 117983 126708 147612 123868 124493 0,139198434 0,091562019 0,947187244 -0,25 -0,25 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0020430-1A CTIMC triosephos phate isome rase, cytosolic 70073,03 21 1278874 1160102 1254937 1295189 1308184 1268363 1135666 1514451 1342959 1231304 1290579 1331025 0,194873324 0,436097397 0,73203727 0,07 0,11 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0002980-1A CTIMC triosephos phate is omerase, cytos olic-like isoform X1 12217,75 9 154512 132469 135046 206048 178690 175962 76457 190717 152689 140676 186900 139954 0,017585753 0,984226815 0,250229723 0,41 -0,01 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013010-4D CUL1 Cullin-1 701,77 6 26758 28579 41410 36068 33149 34780 37832 30433 38189 32249 34666 35485 0,63339683 0,571647976 0,773959188 0,10 0,14 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029980-2C CXE15 putati ve carboxyleste rase 15 2531,56 9 91038 79879 97098 76192 82865 76470 68142 50458 64956 89338 78509 61186 0,119983374 0,01919227 0,041757993 -0,19 -0,55 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0026600-1A CXE15 putati ve carboxyleste rase 15 1218,60 8 8947 3971 2907 4210 3749 8445 1899 4367 4244 5275 5468 3504 0,939436814 0,4315936 0,311345072 0,05 -0,59 0,64 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0010070-2B CXE2 gibberellin re ceptor GID1L2 2520,74 4 15460 15712 16086 15800 19699 15684 16574 17734 15402 15752 17061 16570 0,381516832 0,306071632 0,756919485 0,12 0,07 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0024210-1B CXXS1 Thiore doxin-like protei n CXXS1 4050,14 2 53823 67338 63749 44596 55520 52201 50841 62928 71818 61636 50772 61862 0,103772716 0,976802654 0,182531225 -0,28 0,01 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004340-1A CYC1-1 Cytochrome c1 1  he me protein mitochondrial 5146,86 9 100827 99221 116104 135813 97516 119806 120631 99062 105799 105384 117712 108497 0,374311165 0,727821312 0,511500598 0,16 0,04 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016560-1A CYCLASE2 Kynurenine formamidase 2973,95 8 17983 20648 20786 36549 25718 22334 33686 23070 20602 19806 28200 25786 0,127962991 0,219898447 0,702067086 0,51 0,38 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016470-1A CYP1 9-2 pepti dyl-prol yl cis-trans isomerase 33559,92 11 952181 1032619 994322 1012344 941238 932915 720725 947414 1040519 993041 962166 902886 0,418639125 0,408626662 0,578818311 -0,05 -0,14 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011250-1A CYP1 9-2 pepti dyl-prol yl cis-trans isomerase 7505,34 15 1011922 1009060 1043229 1046636 978490 965518 839645 944473 1010350 1021403 996881 931489 0,421934748 0,152028878 0,305582097 -0,04 -0,13 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0039790-1B CYP1 9-3 Pepti dyl-prol yl cis-tra ns isomerase  CY P19-3 1586,84 4 23190 19316 21974 25438 25774 17334 17963 17627 19449 21493 22849 18346 0,673480723 0,068826861 0,184981424 0,09 -0,23 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0017570-1B CYP2 0-1 Pepti dyl-prol yl cis-tra ns isomerase, microsomal 2317,95 11 136014 182414 159886 136945 163482 113109 91731 86025 133430 159438 137845 103729 0,336264634 0,050022341 0,177199525 -0,21 -0,62 0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047450-1P CYP22 pepti dyl-prol yl cis-tra ns is omerase H 2807,56 6 39459 42562 42545 29954 42240 30293 24037 27200 36869 41522 34162 29369 0,152301217 0,038331032 0,439289801 -0,28 -0,50 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011560-1A CYP40 pepti dyl-prol yl cis-trans isomerase  CYP40-li ke is oform X1 1170,62 4 39007 40927 41219 32092 36154 37396 39515 36563 39611 40384 35214 38563 0,041468196 0,20884998 0,150839802 -0,20 -0,07 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017770-1A CYP51G1 Sterol 14-demethylase 356,33 2 0 0 8804 9316 12213 6579 11548 10809 7972 8804 9369 10110 - - 0,724561626 0,09 0,20 -0,11 - - UNCHANGED - 

Sspon.01G0036320-1B CYP74A allene oxi de synthase 1472,37 11 39088 38918 36726 55362 40887 41519 43398 26547 30017 38244 45922 33321 0,183759055 0,396805295 0,145256627 0,26 -0,20 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0028290-1B CYS2 cysteine  proteinase inhibitor 4-like 4662,86 7 57004 68435 50460 46769 75159 49193 36045 44966 56562 58633 57040 45858 0,8867389 0,182424617 0,361148862 -0,04 -0,35 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0034930-1B CYS6 multi domain cystatin 6219,84 16 97471 126308 105717 109061 115450 105652 108916 121055 122057 109832 110054 117343 0,981566026 0,475940918 0,226726582 0,00 0,10 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0034930-3D CYS6 multi domain cystatin 5865,27 15 72497 96944 84203 99498 96188 99963 78797 134650 131638 84548 98549 115028 0,122126373 0,192370251 0,415866598 0,22 0,44 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004220-1A CYS6 cysteine proteinase inhibitor 5013,74 7 152338 179458 142018 250748 201622 198621 184794 180415 149831 157938 216997 171680 0,043415863 0,430065543 0,087866605 0,46 0,12 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0001840-1A CYT1 Mannose-1-phos phate gua nyl yltransfe rase 1 1093,13 2 31671 35450 34248 33381 42936 46597 42619 34978 36223 33789 40971 37940 0,154257882 0,187853949 0,54552114 0,28 0,17 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0027630-2D CYTB5-B Cytochrome b5 4700,76 6 93221 93859 96994 114531 93376 111175 134427 118261 87481 94692 106360 113390 0,154976211 0,247431752 0,668857886 0,17 0,26 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0027630-1B CYTB5-B Cytochrome b5 3479,27 5 5661 5062 5367 5095 4942 5760 10292 6655 6066 5363 5265 7671 0,763984358 0,158414662 0,148245947 -0,03 0,52 -0,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0038400-1C CYTB5-B cytochrome b5 1274,70 2 33357 32388 26308 21329 34649 25012 32895 32361 26938 30684 26996 30731 0,46244903 0,98790138 0,44412174 -0,18 0,00 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0044460-3D CYTB5-E cytochrome b5 1455,31 3 19858 21062 19149 28211 24347 20497 28295 24204 19633 20023 24352 24044 0,132432145 0,191824872 0,931154151 0,28 0,26 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001790-2D CYTC-2 cytochrome c 6530,18 3 26579 29267 25588 28312 30838 64515 12171 29589 27695 27145 41222 23152 0,296006757 0,517033215 0,234128532 0,60 -0,23 0,83 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0052770-1C 

 
DAP 

transa minase / transferase, transferring nitrogenous 
groups 

 
9697,02 

 
25 

 
168412 

 
149093 

 
149493 

 
151806 

 
140799 

 
148539 

 
110961 

 
150946 

 
149985 

 
155666 

 
147048 

 
137297 

 
0,295143116 

 
0,277689602 

 
0,512146091 

 
-0,08 

 
-0,18 

 
0,10 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0028480-1B 

 DAP putati ve LL-dia minopi melate aminotra nsferase,  

chloroplastic 

 
8423,04 

 
15 

 
12671 

 
11978 

 
10616 

 
14329 

 
14346 

 
13805 

 
9324 

 
14909 

 
15618 

 
11755 

 
14160 

 
13283 

 
0,018754681 

 
0,503235936 

 
0,683500094 

 
0,27 

 
0,18 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0003120-3C DCP2 mRNA-deca ppi ng e nzyme s ubunit 2 905,38 3 18264 17989 15116 17815 16710 18181 19097 19734 20113 17123 17569 19648 0,705945453 0,073875867 0,017453065 0,04 0,20 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000280-1A DDB1A DNA da mage-binding protei n 1a 555,69 10 20645 18824 18379 23441 20086 24623 20367 19513 19546 19283 22717 19809 0,087527142 0,520502634 0,104059698 0,24 0,04 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015680-1A DDI1 protein DNA- DA MA GE INDUCIBLE  1-like isoform X2 1207,69 5 62015 61145 65802 71151 56112 64156 57835 63950 70737 62987 63806 64174 0,866602158 0,781022123 0,951867515 0,02 0,03 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005030-3D DEGP7 protease Do-like 7 382,72 2 11219 14953 13000 8450 15185 11185 4979 6300 14552 13057 11607 8610 0,551449396 0,234939486 0,449324703 -0,17 -0,60 0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026110-1A DELTA-OAT ornithine-oxo-acid transaminase 1455,17 5 37589 36559 33241 28176 29993 27925 30721 31140 35402 35796 28698 32421 0,008363489 0,16496764 0,084555064 -0,32 -0,14 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024190-3C DELTA-OAT Ornithine aminotransferase 1293,68 6 28208 26726 24413 21202 30094 21610 25907 21000 30357 26449 24302 25755 0,526895081 0,823648694 0,732509623 -0,12 -0,04 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026110-2B DELTA-OAT ornithine-oxo-acid transaminase 743,25 4 11234 23213 21461 12583 8867 12519 28494 15889 10860 18636 11323 18414 0,136427195 0,974147264 0,258418065 -0,72 -0,02 -0,70 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0008940-1A DGAT2 uncharacte rized LOC100283220 3032,95 12 33517 29511 52916 27104 22562 29513 25150 27074 26427 38648 26393 26217 0,178006593 0,161530826 0,93768858 -0,55 -0,56 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004460-1A DHAD Dihydroxy-acid de hydratase  chloroplastic 30956,70 26 400720 394644 397679 372560 377020 392640 380054 378888 458969 397681 380740 405971 0,055567978 0,770553714 0,405992233 -0,06 0,03 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015180-1A DHAR2 dehydroascorba te reductase like3 14363,13 13 243799 235986 244058 195940 212536 231167 276867 238698 235750 241281 213214 250438 0,055838275 0,534897501 0,089705953 -0,18 0,05 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015180-2B DHAR2 dehydroascorba te reductase like3 12848,45 16 188356 280476 306786 158920 177579 189413 264592 179759 300511 258539 175304 248287 0,087597051 0,849627282 0,118965269 -0,56 -0,06 -0,50 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011000-1P DHAR3 Glutathione  S-t ransferase  DHA R3 chloroplastic 4515,77 4 85013 53543 53499 88997 112295 53896 80932 97060 108263 64018 85063 95418 0,351137369 0,07545447 0,609869135 0,41 0,58 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0031760-1C  DHDPS2  4-hydroxy-tetrahydrodipicolinate synthase  2  chloroplastic  716,43  4  33632  38183  36783  41027  48497  36986  46630  35098  42880  36199  42170  41536  0,175376613  0,217854775  0,900985286  0,22  0,20  0,02  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0000430-2P DIM delta(24)-sterol reductase-like 769,95 6 44990 42207 49633 41002 47677 31569 28016 45920 40900 45610 40083 38278 0,343599098 0,271686716 0,81165625 -0,19 -0,25 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0036070-2C DOGL2 protein DO G1-like 2 542,83 2 23315 24715 15812 16117 25038 27801 27465 25132 23446 21281 22985 25347 0,722931694 0,246689156 0,559270061 0,11 0,25 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0002980-1T DRG3 devel opme ntally-re gulated GTP- bindi ng protein 1 654,66 2 20277 22944 29669 26990 21335 24193 19560 23708 22512 24297 24173 21926 0,971233799 0,481010285 0,333845735 -0,01 -0,15 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021830-1A DRMH1 dorma ncy-associated protei n 1 3101,56 5 84838 88329 97984 74343 71929 71401 48112 91948 102995 90384 72558 81019 0,011523488 0,615324907 0,640675564 -0,32 -0,16 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009040-2P DRP1A dynami n-relate d protein 1A 700,47 7 33781 30481 33064 31712 33550 39947 28832 33002 36882 32442 35070 32905 0,383837522 0,863622477 0,560139583 0,11 0,02 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000450-2C DRP3A Dyna min-relate d protein 3A 604,53 11 28894 26615 28198 28577 25878 32460 19718 35403 32891 27902 28972 29337 0,625508496 0,784674965 0,947620534 0,05 0,07 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012320-1A DSEL phospholipase A1-II  7-like 8380,14 24 33043 30103 24363 30522 25433 20752 10995 21106 21382 29170 25569 17828 0,397206175 0,056350832 0,155563495 -0,19 -0,71 0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013740-1A DSK2A Ubi quiti n domain-containing protein DSK2b 786,99 5 23431 21873 25084 17052 19358 19335 16042 20543 20263 23463 18581 18949 0,015333191 0,05913364 0,833919571 -0,34 -0,31 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0011030-1A 

 DTC Mitochondrial dicarboxylate/tricarboxylate tra nsporter  DTC  
4656,81 

 
6 

 
46797 

 
53761 

 
53767 

 
66350 

 
56287 

 
58432 

 
47390 

 
57469 

 
61501 

 
51442 

 
60357 

 
55454 

 
0,081077475 

 
0,449946332 

 
0,398597663 

 
0,23 

 
0,11 

 
0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0020500-2P DTX21 protein DETO XIFICATIO N 21-like 781,61 5 14216 13632 14625 13681 12900 14828 9880 9068 13846 14158 13803 10931 0,603225952 0,0984648 0,143012093 -0,04 -0,37 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0025100-1A DUT deoxyuridi ne 5'-tri phosphate nucleotidohydrolase 6292,88 6 129798 115919 97680 89547 82666 81510 46711 91929 94008 114466 84574 77549 0,036108191 0,109814118 0,676450808 -0,44 -0,56 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0003870-1A E1_ALPHA pyruvate de hydrogenase  E1 compone nt al pha subunit 2947,76 17 79133 83358 76738 81899 84293 75217 35740 66679 78347 79743 80470 60255 0,838148262 0,204219937 0,194907798 0,01 -0,40 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0003870-4D E1_ALPHA formin-like protei n 16 2924,84 33 84126 96170 103365 97040 82051 92092 96288 84367 84381 94554 90394 88345 0,591320142 0,417591298 0,747272904 -0,06 -0,10 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.04G0003870-2P  E1_ALPHA pyruvate dehydroge nase E1 compone nt subunit alpha-2,  

mitochondrial 

 612,72  3  7388  7030  6024  4400  9190  6856  7080  4931  7146  6814  6815  6386  0,999387568  0,634751797  0,797065974  0,00  -0,09  0,09  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.07G0008690-1A EBM Mannosylglycoprotein endo-beta-mannosidase 1253,65 7 34768 36132 34078 25095 35051 24248 26256 29894 35439 34993 28131 30530 0,123103296 0,178356381 0,612881377 -0,31 -0,20 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0010050-1A EBP1 ERBB-3  BINDING PROTEIN 1 6461,87 27 201080 198742 206790 260936 219545 239009 219395 209913 227465 202204 239830 218925 0,036715252 0,040659376 0,182746979 0,25 0,11 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0039030-1B 

 ECA4 Calcium-tra nsporting ATPase 4, endoplas mic reticulum- type  
520,16 

 
9 

 
39451 

 
33427 

 
38330 

 
43561 

 
43846 

 
46242 

 
41193 

 
44537 

 
39653 

 
37069 

 
44550 

 
41794 

 
0,021298267 

 
0,11417124 

 
0,174976673 

 
0,27 

 
0,17 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0008350-1A ECHIA 3-hydroxybutyryl-CoA dehydratase 498,26 2 15825 0 15178 16509 19292 25234 27896 18490 11655 15502 20345 19347 0,158075664 0,266937651 0,86151096 0,39 0,32 0,07 - - UNCHANGED - 

Sspon.02G0034040-1B EEF-1Bb1 elongation factor 1- delta 1 11824,08 11 424341 474422 485566 497221 364463 464974 484652 429326 416270 461443 442219 443416 0,685975759 0,557082498 0,980117807 -0,06 -0,06 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012740-1A EFTS elongation factor Ts, mitochondrial 3901,58 8 80289 86689 72063 74891 73448 71234 66100 84533 92680 79680 73191 81104 0,211276852 0,881024184 0,375007166 -0,12 0,03 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026470-1A EIF(ISO)4E Eukaryotic tra nslation initiati on factor isoform 4 E-2 789,07 3 44052 38666 42420 47548 43919 48581 34056 45219 44130 41713 46682 41135 0,08006778 0,889318282 0,220541423 0,16 -0,02 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0007780-3D EIF(ISO)4G1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor isoform 4 G-2 1437,88 17 92891 76599 85623 96602 85783 104419 93606 84796 94898 85038 95601 91100 0,214635653 0,346079493 0,51230747 0,17 0,10 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0005080-2P EIF2_GAMMA euka ryotic tra nslation i nitiation factor 2 subunit gamma  1395,90 9 85203 82299 95594 100575 78720 99103 117738 84927 74227 87699 92799 92297 0,564250225 0,753976407 0,974668098 0,08 0,07 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0033080-1B EIF2B Eukaryotic tra nslation initiati on factor 2 subunit beta 1011,07 6 28001 30968 28292 33005 30505 26574 18708 23700 25669 29087 30028 22692 0,676756475 0,048380344 0,058343266 0,05 -0,36 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0038130-2D EIF2B euka ryotic tra nslation i nitiation factor 2 beta subunit 774,94 6 28885 30025 29369 30763 27509 25973 22285 25225 23819 29427 28082 23776 0,406244363 0,003435564 0,05923018 -0,07 -0,31 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012570-1A EIF3G1 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 3  subunit G-like 2571,12 11 108855 100185 110653 97224 85753 107116 85575 99319 103745 106564 96698 96213 0,229700885 0,178612057 0,955959196 -0,14 -0,15 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018470-2P EIF4A1 Eukaryotic initiation factor 4A 23116,17 19 240975 242729 242762 237648 218414 219822 191971 192067 198977 242155 225294 194339 0,053452808 3,70474E-05 0,009427726 -0,10 -0,32 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018470-1A EIF4A1 putati ve Eukaryotic  initiation factor 4A-14 6527,34 14 157064 161570 161592 197239 181275 182444 187419 187512 194259 160075 186986 189730 0,007351275 0,00040156 0,650663772 0,22 0,25 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0021450-2P 

 EIF4A3 inactive leuci ne-rich repeat rece ptor-like serine /thre oni ne- 

protein kinase  At1g60630 

 
2541,97 

 
10 

 
135291 

 
129875 

 
135349 

 
120265 

 
138281 

 
125168 

 
100469 

 
130364 

 
144612 

 
133505 

 
127904 

 
125148 

 
0,379611891 

 
0,55915562 

 
0,854290797 

 
-0,06 

 
-0,09 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0008790-1A EIF4B1 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 4B 891,08 6 35036 36165 33943 35817 37563 40630 32757 39032 40139 35048 38003 37309 0,128522679 0,396991878 0,8093791 0,12 0,09 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000240-2B EIF6-2 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 6 4612,70 8 77579 71634 73761 65757 65353 69176 59996 60936 72835 74325 66762 64589 0,023434784 0,095637916 0,640374315 -0,15 -0,20 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000240-3C EIF6-2 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 6 4226,88 7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0004110-1P ELF5A-1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 5A-1 7407,06 6 65224 65285 38351 36161 31034 24103 43129 64762 46210 56287 30433 51367 0,054870029 0,683895519 0,051257454 -0,89 -0,13 -0,76 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0049540-1B ELF5A-1 putati ve ribosomal protei n L2,  domai n 2 4694,92 12 362545 360873 331528 364103 330542 342960 361203 333861 320954 351649 345868 338673 0,701873334 0,451320174 0,664372816 -0,02 -0,05 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0004110-1A ELF5A-3 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 5A 12659,33 11 165888 170049 157249 136467 148619 150769 138128 124313 128105 164395 145285 130182 0,030627158 0,003597833 0,067532621 -0,18 -0,34 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0026030-1A ELF5A-3 euka ryotic tra nslation initiati on factor 5A-1/2 7169,19 9 65154 73452 61137 83998 66629 71247 54285 83975 66712 66581 73958 68324 0,308885185 0,861035761 0,605112271 0,15 0,04 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0024690-1T EM6 embryonic a bunda nt protein 1 4440,76 3 0 4277 4082 0 6181 0 9519 8170 5313 4180 6181 7667 - 0,059053757 - 0,56 0,88 -0,31 - - - - 

Sspon.07G0012250-1P EMB1027 Argi nine--tRNA ligase chloroplastic/mitochondrial 1796,39 19 68730 59557 70692 74316 73292 77555 83219 69123 69508 66326 75054 73950 0,07583523 0,256775642 0,829719846 0,18 0,16 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012250-2B EMB1027 Argi nine--tRNA ligase chloroplastic/mitochondrial 1354,19 10 23732 17576 36296 35073 30125 47020 24001 32446 37312 25868 37406 31253 0,196336285 0,469226805 0,387145207 0,53 0,27 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012920-2B EMB140 EMBRYO DE FECTIVE  140 970,77 9 59181 51833 53739 52445 47809 53868 46746 60739 58529 54918 51374 55338 0,283374191 0,935408711 0,4476303 -0,10 0,01 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0026900-1A 

 
EMB1467 

NA DH dehydrogenase ubiquinone]  iron-sulfur protein 1, 
mitochondrial 

 
2367,41 

 
22 

 
112474 

 
103205 

 
102806 

 
96834 

 
100981 

 
75243 

 
99218 

 
123867 

 
118376 

 
106162 

 
91019 

 
113820 

 
0,15238266 

 
0,398536427 

 
0,105304535 

 
-0,22 

 
0,10 

 
-0,32 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0026900-2C 

 
EMB1467 

NA DH dehydrogenase ubiquinone]  iron-sulfur protein 1, 
mitochondrial 

 
2205,88 

 
20 

 
14919 

 
13980 

 
14035 

 
16782 

 
16166 

 
16395 

 
10596 

 
11601 

 
13618 

 
14311 

 
16448 

 
11938 

 
0,003771584 

 
0,064904835 

 
0,007624699 

 
0,20 

 
-0,26 

 
0,46 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.03G0011990-3C 

 EMB1796 pentatricopeptide repeat-containi ng protei n At3 g492 40,  

mitochondrial-like 

 
399,10 

 
3 

 
27658 

 
26764 

 
19980 

 
19108 

 
21754 

 
19036 

 
16898 

 
26081 

 
20460 

 
24801 

 
19966 

 
21146 

 
0,134674522 

 
0,368528598 

 
0,696846689 

 
-0,31 

 
-0,23 

 
-0,08 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0034720-2C emb2734 importin-5 1796,07 13 50287 35371 49421 45564 38889 50588 49630 52733 49966 45026 45014 50776 0,998376676 0,308559682 0,177716461 0,00 0,17 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0019700-1A 

 
EMB3003 

Dihydrolipoyll ysine-residue acetyltransferase  component 
5 of  pyruva te de hydroge nase  complex chloroplastic 

 
1982,39 

 
11 

 
35853 

 
43210 

 
41575 

 
42503 

 
42132 

 
40644 

 
52794 

 
43008 

 
39224 

 
40213 

 
41760 

 
45009 

 
0,538284714 

 
0,35760807 

 
0,470716295 

 
0,05 

 
0,16 

 
-0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 
Sspon.02G0028010-1A 

 
EMB3004 bifunctional 3-de hydroquinate dehydratase/shikimate 

dehydroge nase, chloroplastic isoform X3 

 
4527,70 

 
23 

 
39775 

 
42615 

 
42998 

 
42835 

 
39863 

 
45837 

 
23283 

 
51921 

 
53643 

 
41796 

 
42845 

 
42949 

 
0,627841281 

 
0,912859641 

 
0,992201645 

 
0,04 

 
0,04 

 
0,00 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0028010-2B 

 EMB3004 bifunctional 3-de hydroquinate de hydratase /shi ki mate  

dehydrogenase, chloroplastic isoform X3 

 
3976,04 

 
24 

 
35830 

 
38384 

 
43170 

 
34297 

 
28702 

 
35043 

 
20948 

 
32613 

 
36941 

 
39128 

 
32681 

 
30168 

 
0,093222425 

 
0,162311626 

 
0,652836358 

 
-0,26 

 
-0,38 

 
0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0033870-1B EMB3004 shiki mate bi osynthesis protein aroDE 1227,53 7 22664 32718 28039 27501 28964 25733 15720 20239 20548 27807 27399 18835 0,900192086 0,05293974 0,009243632 -0,02 -0,56 0,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0014700-1A EMB3147 malonyl CoA-acyl ca rrier protei n transacylase-like 2409,06 6 33167 27822 34156 32163 34031 33024 34295 35050 27583 31715 33073 32310 0,542022573 0,856406578 0,76948324 0,06 0,03 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0015690-3C ENO1 enolase  1,  chl oroplastic-like 4309,32 15 63387 67519 65300 74609 71585 71607 63323 86591 81453 65402 72600 77123 0,009927581 0,176866605 0,560293614 0,15 0,24 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0015690-4D ENO1 enolase  1,  chl oroplastic-like 2188,90 12 13091 11992 14353 12362 13515 13041 6667 10733 9307 13145 12972 8902 0,830958016 0,036520523 0,030216733 -0,02 -0,56 0,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016040-2B ENO2 enolase 1 83131,84 33 1494597 1509923 1537303 1881996 1693629 1954543 1745433 1766724 1638882 1513941 1843389 1717013 0,013879746 0,008063453 0,22099497 0,28 0,18 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0033790-1C ENO2 enolase 2 66261,95 28 1052942 1021831 963901 1046439 1012607 1039023 1001621 1116717 1089057 1012891 1032690 1069131 0,519050963 0,264772478 0,370739606 0,03 0,08 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0033790-2D ENO2 enolase 2 61058,84 25 1239304 1264309 1236493 1253590 1210914 1286959 1292362 1289123 1262398 1246702 1250487 1281294 0,88091962 0,056014565 0,268043528 0,00 0,04 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0029810-1C ENODL11 early nodulin-like protei n 1 3604,89 9 62546 67539 58515 65396 67551 59575 54320 64347 65527 62867 64174 61398 0,730126038 0,755881189 0,551934403 0,03 -0,03 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008670-1P EP3 chitinase B 60244,20 22 2284353 2417793 2215055 1224225 2148072 1498550 1467270 1377600 1921625 2305734 1623616 1588832 0,071714855 0,015943022 0,91906429 -0,51 -0,54 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0024200-1A ERD4 CSC1-like  protein ERD4 399,00 3 38576 28619 35650 30923 36443 33808 28413 44690 58753 34282 33725 43952 0,876290679 0,354871931 0,315022156 -0,02 0,36 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0034390-2P ERF1-3 euka ryotic  pe ptide  chain release  factor subunit  1-3-like 366,92 2 21934 16476 17230 18711 23942 25148 24450 24012 22053 18547 22600 23505 0,195528196 0,056037578 0,689987504 0,29 0,34 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047560-1B ETFA electron transfer flavoprotei n subunit  alpha, mitochondrial 3062,07 11 49062 48578 52341 41505 46968 44282 44205 45524 45004 49994 44252 44911 0,043531389 0,014969493 0,70543574 -0,18 -0,15 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013920-1T ETFB electron transfer flavoprotei n subunit  beta, mitochondrial 2870,51 10 48301 45998 48362 38398 45320 42067 26640 40805 46964 47554 41928 38136 0,058685956 0,195553801 0,582021081 -0,18 -0,32 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008860-2P EULS3 ricin B-like lectin R40C1 30955,39 27 881166 871202 853195 930583 964731 850430 649973 1003243 982469 868521 915248 878562 0,251061546 0,934473575 0,773908202 0,08 0,02 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008860-3C EULS3 ricin B-like lectin R40G2 5872,14 17 48117 41495 52324 58336 66618 66456 58573 107062 72041 47312 63803 79226 0,016783541 0,097143291 0,353534955 0,43 0,74 -0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008860-3P EULS3 hydroxyproline-rich gl ycoprotein fa mily protein 5728,92 16 20712 17743 22373 20045 23541 23785 15577 31614 21211 20276 22457 22801 0,295733782 0,632765878 0,946915817 0,15 0,17 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008860-2B EULS3 ricin B-like lectin R40G2 5677,49 19 27265 24107 30258 17485 17544 19819 18889 30710 22418 27210 18283 24006 0,009932456 0,460447022 0,185808025 -0,57 -0,18 -0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008860-1T EULS3 ricin B-like lectin R40C1 2098,20 11 47512 47008 59884 42975 39359 39236 14065 40156 41298 51468 40523 31840 0,067074474 0,116815324 0,38821152 -0,34 -0,69 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000420-1A EXL2-2 PHI-1 4552,82 7 166544 171028 174939 150006 158245 148750 136114 183555 211297 170837 152334 176989 0,0085369 0,794386598 0,328082819 -0,17 0,05 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002980-1A EXO phi-1-like phosphate-induced protein 789,38 4 30479 18599 23698 47731 37574 20595 31265 37309 18261 24259 35300 28945 0,269991624 0,516207951 0,548475998 0,54 0,25 0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048030-1B EXPA4 alpha-expansin 6  precursor 2009,15 3 45736 37625 41837 34818 51324 31124 30930 33188 43495 41733 39089 35871 0,710690221 0,264562825 0,682804294 -0,09 -0,22 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0000030-3P EXPB2 expansin-B3 1706,37 6 22402 22862 18584 26611 29929 17777 17200 20881 15763 21283 24773 17948 0,418349492 0,177387368 0,157768963 0,22 -0,25 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0014160-1A EXPB2 expansin-B3 1477,25 6 38761 35401 30972 45271 37408 30645 24194 37175 24370 35044 37775 28579 0,599197979 0,253705224 0,201825644 0,11 -0,29 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0014170-1A EXPB2 expansin-B4 1348,24 3 17476 16908 29011 20625 17917 14876 12729 16665 13860 21132 17806 14418 0,480408363 0,177949875 0,170604365 -0,25 -0,55 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028570-1A F10B6.22 aspartate-se mialdehyde dehydrogenase 10332,69 18 93880 113760 119510 146287 131860 141599 120523 144059 152587 109050 139916 139056 0,02518585 0,071819835 0,938639606 0,36 0,35 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019060-1A F10K1.25 unnamed protein product 4084,58 9 23814 23726 23709 18554 24747 21459 24330 38613 43698 23750 21586 35547 0,293211302 0,111595571 0,082851278 -0,14 0,58 -0,72 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018620-2D F10M23.210 aspartate--tRNA li gase 2 , cytoplas mic-like 888,62 2 7086 6186 5930 6060 6950 6441 7883 6464 9422 6401 6484 7923 0,858595941 0,174619861 0,182035275 0,02 0,31 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0004840-2B 

 
F10M23.250 

dihydrolipoyllysi ne-residue succinyltransferase 
compone nt of 2-oxogluta rate de hydroge nase complex 

 
4390,33 

 
11 

 
48014 

 
46721 

 
52813 

 
54015 

 
52456 

 
49150 

 
60590 

 
55291 

 
59589 

 
49182 

 
51874 

 
58490 

 
0,3147971 

 
0,019500923 

 
0,037931328 

 
0,08 

 
0,25 

 
-0,17 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0004890-1A 

 
F10M23.250 

dihydrolipoyllysi ne-residue succinyltransferase 
compone nt of 2-oxogluta rate de hydroge nase complex 

 
3071,53 

 
11 

 
14553 

 
14731 

 
13858 

 
20005 

 
14807 

 
19580 

 
10695 

 
13803 

 
12284 

 
14381 

 
18130 

 
12261 

 
0,090390821 

 
0,086178279 

 
0,036160805 

 
0,33 

 
-0,23 

 
0,56 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0008180-1P 

 
F11A3.3 

Succinate--CoA  ligase  A DP-formi ng] subunit  beta 
mitochondrial 

 
16012,40 

 
28 

 
266666 

 
262024 

 
271156 

 
258156 

 
239797 

 
268546 

 
306166 

 
284466 

 
278622 

 
266615 

 
255499 

 
289751 

 
0,275529562 

 
0,057945144 

 
0,044735353 

 
-0,06 

 
0,12 

 
-0,18 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0035140-1P 

 
F11A3.9 NA DH dehydrogenase ubiquinone] 1 alpha subcomple x 

subunit 9, m itochondrial-like  

 
966,36 

 
8 

 
64021 

 
55724 

 
61009 

 
59648 

 
60529 

 
58947 

 
55049 

 
57616 

 
57294 

 
60251 

 
59708 

 
56653 

 
0,836647107 

 
0,231925531 

 
0,03015723 

 
-0,01 

 
-0,09 

 
0,08 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0005280-1P F11A6.17 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 5832,62 11 86770 90550 102281 94301 73463 78750 86743 82600 90572 93200 82172 86638 0,230510553 0,276028229 0,539387226 -0,18 -0,11 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0007660-2B F11C18.80 enolase-phos phatase E1 818,76 7 24913 28887 27259 24964 25579 21290 26805 24475 27822 27020 23944 26368 0,156825348 0,690168218 0,219378847 -0,17 -0,04 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0026410-1B F11F12.11 Os01g0953500 1338,38 2 71457 79742 89899 122407 97147 106544 114532 116910 113873 80366 108699 115105 0,035720755 0,003027452 0,437151655 0,44 0,52 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006260-1A F11F8.39 Coatomer subunit  zeta-1 1656,66 3 15872 16053 29356 20383 13430 22542 10280 11414 13511 20427 18785 11735 0,76982756 0,129559222 0,072368595 -0,12 -0,80 0,68 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0012750-2B F11F8.39 Coatomer subunit  zeta-2 1527,27 3 27261 26706 24079 30266 26613 28508 30308 33563 33837 26015 28462 32569 0,164654048 0,011954753 0,05681878 0,13 0,32 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001620-2B F12A21.17 signal recogniti on pa rticle subunit  SRP7 2-like 664,97 4 34609 31758 38473 43427 35290 44384 16236 40385 36577 34947 41034 31066 0,155171097 0,642635943 0,282423117 0,23 -0,17 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018160-4D F12B7.7 putati ve disease resistance protei n RGA 3 isoform X1 359,28 2 129315 122026 111387 108687 137935 136397 96245 119799 115489 120909 127673 110511 0,566320277 0,308390235 0,224232824 0,08 -0,13 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0020720-2B F12F1.18 lysine-specific de methylase J MJ25-like 705,35 4 41720 41139 40924 43604 45958 44187 47954 48588 46150 41261 44583 47564 0,011247108 0,00120132 0,042746236 0,11 0,21 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0031160-1B F12K11.12 3-hydroxyis obutyryl- CoA hydrolase / catalytic 918,57 5 10296 18005 13002 11574 16994 14052 12395 15548 16029 13768 14207 14657 0,880836841 0,742755194 0,82742816 0,05 0,09 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004180-3D F13C5.100 cyclic phosphodiesterase 810,72 2 26835 29163 0 35211 36072 0 16282 25775 41150 27999 35642 27736 0,753154815 0,486175837 0,789376179 0,35 -0,01 0,36 - - - - 

Sspon.07G0012950-4D F13E7.30 Histidine--tRNA  ligase  cytoplasmic 1331,75 14 37361 38188 36403 44356 36988 44087 41427 40347 40626 37317 41810 40800 0,142665193 0,004619893 0,699290204 0,16 0,13 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0023320-1A 

 
F13M22.19 

phosphori bos ylami noi midaz ole carboxylase family 
protein / A IR carboxylase fa mily protein 

 
3961,88 

 
15 

 
137121 

 
137550 

 
141859 

 
174279 

 
154992 

 
159212 

 
166822 

 
150230 

 
142409 

 
138843 

 
162828 

 
153154 

 
0,016580505 

 
0,123568258 

 
0,355938074 

 
0,23 

 
0,14 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0011890-2B 

 
F13M7.16 

ubiquitin-associate d (UBA )/TS- N domain-containing 
protein 

 
686,48 

 
5 

 
42150 

 
46386 

 
41103 

 
43427 

 
36949 

 
40230 

 
28619 

 
39262 

 
45751 

 
43213 

 
40202 

 
37877 

 
0,289931232 

 
0,366814728 

 
0,685364923 

 
-0,10 

 
-0,19 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.01G0006180-1A  F13P17.9  Protein trans port protein Sec6 1 subunit  alpha  371,02  2  17833  16862  21899  20835  28866  30863  30231  26826  26191  18865  26854  27749  0,080360678  0,011090585  0,800340807  0,51  0,56  -0,05  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0012970-1P F14B2.12 uncharacte rized LOC100277287 27288,89 18 448264 470497 464522 411681 476566 429964 339841 406099 447834 461094 439404 397925 0,348147083 0,120762392 0,323883579 -0,07 -0,21 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0005130-4D F14D16.29 uncharacte rized protei n LOC8083498 573,52 2 48548 50983 41882 46388 55709 59167 56724 58169 55918 47138 53755 56937 0,230797169 0,024867052 0,457384737 0,19 0,27 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004290-3C F14G9.19 Phos phoglyce rate kinase 6773,89 19 38360 38021 39337 37885 38639 42107 33007 40781 44859 38573 39544 39549 0,514163397 0,794007858 0,998931756 0,04 0,04 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004290-1P F14G9.19 Phos phoglyce rate kinase 6171,90 20 19835 19678 22555 18748 21060 19918 17170 20125 21918 20690 19909 19737 0,53364905 0,599084378 0,916711393 -0,06 -0,07 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0001800-1A F14H20.12 NA DH- ubi quinone oxi doreductase  B18 subunit 3575,57 4 52680 65908 59524 58604 50103 53847 55401 66049 64034 59371 54185 61828 0,317353558 0,650414761 0,134896006 -0,13 0,06 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0000290-1A F14I3.4 Protease 2 2347,88 12 103334 99782 106859 83436 88472 94613 84461 72960 92916 103325 88840 83446 0,019295441 0,031641159 0,46117514 -0,22 -0,31 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.06G0000390-3D  F14M13.20 S-ade nos yl-L-methionine- depe ndent methyltra nsferase 

superfamily protein 

 332,62  2  0  8928  10117  9825  0  0  7785  7901  7384  9522  9825  7690  -  0,696206063  -  0,05  -0,31  0,35  -  -  -  - 

Sspon.03G0010130-1P F14P22.200 ketol-aci d reductoisomerase,  chloroplastic 9821,64 26 443188 446425 443199 501372 492614 506302 561621 505743 537968 444271 500096 535111 0,000175821 0,005001276 0,103762691 0,17 0,27 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010130-1A F14P22.200 ketol-aci d reductoisomerase 8322,40 28 190321 194625 182848 178291 166447 182299 208858 208493 217413 189265 175679 211588 0,08171696 0,007757112 0,002999912 -0,11 0,16 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022180-2C F14P3.15 euka ryotic tra nslation initiati on factor 3 s ubunit M-like 2692,73 18 75642 74541 80926 55233 51871 57590 28658 55204 62188 77036 54898 48683 0,001007498 0,052671419 0,580477762 -0,49 -0,66 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005580-1A F14P3.15 euka ryotic tra nslation initiati on factor 3 s ubunit M-like 2669,15 18 336661 344796 332005 373244 360141 368609 439371 357119 375247 337821 367332 390579 0,005294243 0,104694434 0,409210962 0,12 0,21 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0016620-1A F15C21.8 Adenylos uccina te lyase 5542,00 24 53765 55335 61563 62096 56031 61227 68414 61695 69204 56888 59785 66438 0,39491303 0,047096485 0,094087741 0,07 0,22 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0027590-1B F15K9.16 chitinase  CLP-like 34789,01 18 1064358 1117943 889556 729629 862781 839915 908672 763938 803171 1023952 810775 825260 0,056656838 0,071088107 0,820055242 -0,34 -0,31 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0027150-2C F15K9.16 basic 7S globulin-like 437,15 2 28345 54684 50958 54852 30351 18544 45175 45654 50440 44662 34582 47090 0,496542151 0,786925155 0,3121925 -0,37 0,08 -0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023950-2B F15M7.1 Phos phati dyl glycerol/phosphatidylinositol tra nsfer protein 32738,37 4 569372 494369 493275 455040 520054 468535 545366 478830 500061 519005 481209 508086 0,303539142 0,749560317 0,389666063 -0,11 -0,03 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0025230-1B F15N18.150 ER me mbra ne protein comple x subunit 1 1265,69 12 42978 42651 40543 41786 38075 50062 50586 51974 42601 42057 43308 48387 0,747441365 0,104013491 0,330652923 0,04 0,20 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0025210-1B F15N18.150 ER me mbra ne protein comple x subunit 1 1004,40 12 29025 30864 27912 29198 28945 33052 28456 24849 23007 29267 30398 25437 0,514350055 0,10276492 0,075575743 0,05 -0,20 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048350-1B F17A17.37 predi cted protein 19247,44 20 698707 669871 692991 652244 693007 675131 749258 692901 722624 687190 673461 721594 0,403980734 0,136616048 0,074807823 -0,03 0,07 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0030800-1A F17A17.37 predi cted protein 13142,59 9 136844 147369 133100 143932 155935 142830 107140 146131 141089 139104 147566 131453 0,230512087 0,586877456 0,281112927 0,09 -0,08 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042980-1P F17A8.20 uncharacte rized oxidore ductase  At4g09670 1013,17 4 6178 10510 7133 11265 9334 10552 21669 12005 10878 7940 10384 14851 0,162704501 0,13268195 0,267488916 0,39 0,90 -0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0017560-2B F17A8.20 oxidoreductase 882,90 6 29037 26538 22013 36659 25551 19095 16658 20836 21080 25862 27102 19525 0,833568279 0,064798219 0,227964479 0,07 -0,41 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0027390-2C F17H15.1 KH domain-containi ng protein 1516,49 10 125955 138161 117222 127652 115982 114163 126932 127116 134349 127112 119266 129465 0,348645083 0,737386043 0,104867488 -0,09 0,03 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013240-2B F17H15.2 Thiore doxin famil y Trp26 2181,42 5 43972 48513 49765 44745 43093 36333 32463 44331 36573 47416 41390 37789 0,12537142 0,069027189 0,452130011 -0,20 -0,33 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0012990-1A 

 
F17H15.6 

3'-5' exonuclease domain- containing protei n / K 
homol ogy domain-containing protei n / KH domain- 

 
503,64 

 
4 

 
25948 

 
23221 

 
22908 

 
25051 

 
25967 

 
21763 

 
22666 

 
29145 

 
24497 

 
24026 

 
24260 

 
25436 

 
0,890724178 

 
0,548936937 

 
0,637914801 

 
0,01 

 
0,08 

 
-0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.08G0016530-2B 

 F17K2.3 Seri ne/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa  

regulatory subunit A  beta isoform 

 
6969,21 

 
29 

 
154611 

 
162755 

 
160301 

 
152818 

 
142924 

 
163645 

 
125371 

 
152400 

 
158165 

 
159222 

 
153129 

 
145312 

 
0,398369905 

 
0,251736468 

 
0,54218073 

 
-0,06 

 
-0,13 

 
0,08 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0000260-2C F17L22.120 proli ne-rich splice osome-associated (PSP) family protein 553,80 2 48548 26543 34870 70873 36136 56832 0 49003 53610 36653 54614 51307 0,207444307 0,90007964 0,36306784 0,58 0,49 0,09 UNCHANGED - - - 

Sspon.07G0007320-4D F17M19.10 Pi starvation-induce d protein 1132,34 2 25336 35094 39247 60382 44677 40528 0 44468 39553 33226 48529 42010 0,104704621 0,739938616 0,251399325 0,55 0,34 0,21 UNCHANGED - - - 

Sspon.05G0017910-1A F17M5.250 aspartic protei nase As p1 precursor 1130,71 9 44659 46150 45942 27656 38035 32976 26210 30072 34152 45584 32889 30145 0,013846412 0,002733146 0,5072996 -0,47 -0,60 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011640-1A F18A8.10 Probable  inactive re ceptor kinase At2 g2 6730 precursor 728,45 5 24012 34433 27347 16719 28617 22239 9277 18886 31349 28597 22525 19837 0,25822473 0,284234991 0,729842194 -0,34 -0,53 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001210-2C F18E5.200 quinone oxidore ductase PIG3-like 1414,97 4 36959 39636 38451 30747 38527 35610 22781 34237 45418 38348 34961 34145 0,230606792 0,557735797 0,911790239 -0,13 -0,17 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0031020-2D F18E5.200 quinone oxidoreductase 331,53 3 13865 13879 25387 14848 15265 12519 10175 13638 15057 17710 14211 12957 0,423782641 0,311100385 0,497592393 -0,32 -0,45 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017030-1A F19B11.23 Translin famil y protein 537,24 2 16552 17171 13198 12621 11602 21234 0 14489 18174 15640 15152 16332 0,889500149 0,450027539 0,537564159 -0,05 0,06 -0,11 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0030930-2D F19F18.50 acetami dase/Forma midase  family protei n isof orm X1 2328,25 5 25339 19208 6726 18166 37828 18419 19006 17288 23298 17091 24804 19864 0,415946465 0,655393993 0,505001962 0,54 0,22 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008850-1A F19G10.11 unnamed protein product 11154,45 6 187007 171137 189094 150429 170002 169039 134712 198021 199745 182412 163157 177493 0,086872093 0,834990038 0,555717085 -0,16 -0,04 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000940-1A F19I3.20 Trime ric LpxA-like enzyme  582,44 5 29659 23077 28694 32556 31978 26504 72939 27305 30085 27143 30346 43443 0,318912121 0,335773456 0,428899557 0,16 0,68 -0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002620-3D F19I3.27 bifunctional puri ne  bios ynthesis protei n PurH 532,85 5 68781 64200 66277 89635 71376 73596 62462 78404 84561 66419 78202 75142 0,116623678 0,263843562 0,744010459 0,24 0,18 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008030-1A F19K16.30 aspartyl protease famil y protein At5g107 70-like 890,99 3 10080 12601 11361 8386 14031 8733 17029 10291 10793 11347 10383 12704 0,649688828 0,584720213 0,458848122 -0,13 0,16 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015280-1A F19K6.16 Coatomer subunit beta'-3 2110,68 19 45771 40060 44501 62997 47666 56291 47375 53168 54537 43444 55651 51694 0,062445218 0,041935539 0,46879701 0,36 0,25 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015280-2P F19K6.16 Coatomer subunit beta'-3 1514,54 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.08G0015400-1A F19K6.16 Coatomer subunit beta'-3 586,87 3 15966 16323 19132 26534 20803 19905 15670 21447 14944 17140 22414 17354 0,084016367 0,930036133 0,158426382 0,39 0,02 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026180-1A F1E22.17 microsomal  gl utathi one S-transfe rase 3-like 6608,60 3 43649 45734 45274 89933 55995 66818 107031 57566 56134 44886 70916 73577 0,060335458 0,161775461 0,898022347 0,66 0,71 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0038250-1B F1N13.10 probable endo-1,3(4)-beta-glucanase ARB_01444 1255,17 11 65241 66565 75075 69091 64622 65173 70319 64856 63668 68960 66295 66281 0,475403428 0,50902624 0,995639757 -0,06 -0,06 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0022110-2C F1N18.11 cell death-relate d protein 1390,21 2 47687 47551 54488 45197 39540 43601 39160 50429 42481 49909 42779 44023 0,066174639 0,220046894 0,756298777 -0,22 -0,18 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0012390-1A F1N18.8 Glyci ne--tRNA li gase mitochondrial 1 4631,00 29 102727 96909 96537 103441 112003 116669 109596 101276 102279 98725 110704 104384 0,051540727 0,161568622 0,247976443 0,17 0,08 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002990-2B F1N18.8 Glyci ne--tRNA li gase mitochondrial 1 2330,90 29 56455 70897 56974 47701 50023 59446 51652 42404 38839 61442 52390 44298 0,202132197 0,047815493 0,197559883 -0,23 -0,47 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.06G0002990-1A  F1N18.8  Glyci ne--tRNA li gase mitochondrial 1  2159,89  29  61789  73693  58996  49931  56455  64853  51101  40376  40384  64826  57080  43954  0,282378238  0,022175138  0,079247402  -0,18  -0,56  0,38  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.07G0010820-2P F1N21.10 putati ve lactoylgl utathione lyase chloroplastic 1056,95 3 16329 27373 21547 17542 19533 20268 30003 15344 22289 21749 19114 22545 0,468274845 0,887931565 0,470689444 -0,19 0,05 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016160-1A F1O11.21 Pyruvate kinase 1912,72 2 23106 25631 16896 20534 14705 24173 34524 22228 24578 21878 19804 27110 0,61305203 0,316627514 0,19273163 -0,14 0,31 -0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028050-1A F20B24.1 Nucleic acid-bi ndi ng OB-fol d-like protein 3263,99 2 15494 6638 6313 8694 6995 8039 0 11434 15891 9482 7909 13662 0,633147529 0,950109948 0,813469102 -0,26 0,53 -0,79 UNCHANGED - - - 

 
Sspon.04G0014970-1A 

 
F20D21.4 

Dihydrolipoyll ysine-residue acetyltransferase  component 
2 of  pyruva te de hydroge nase  complex mitochondrial 

 
5406,77 

 
25 

 
117852 

 
118874 

 
125211 

 
114041 

 
110086 

 
119281 

 
94606 

 
114202 

 
114642 

 
120646 

 
114469 

 
107817 

 
0,154190682 

 
0,14061648 

 
0,403199692 

 
-0,08 

 
-0,16 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0014970-2B 

 
F20D21.4 

Dihydrolipoyll ysine-residue acetyltransferase  component 
2 of  pyruva te de hydroge nase  complex mitochondrial 

 
5279,33 

 
26 

 
67481 

 
75211 

 
65950 

 
67241 

 
66933 

 
78084 

 
78077 

 
84081 

 
83465 

 
69548 

 
70752 

 
81874 

 
0,808511017 

 
0,023155337 

 
0,054597846 

 
0,02 

 
0,24 

 
-0,21 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0015890-1A 

 F20H23.3 Putati ve H/A CA ribonucleoprotein complex s ubunit 1-like  

protein 1  

 
4243,49 

 
4 

 
103260 

 
123015 

 
144421 

 
130012 

 
113103 

 
129821 

 
86188 

 
99526 

 
118697 

 
123565 

 
124312 

 
101471 

 
0,957416581 

 
0,219105616 

 
0,105855568 

 
0,01 

 
-0,28 

 
0,29 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0001070-1A F20L16.120 Anamorsi n-like protein 760,46 3 21727 23088 22184 38552 25233 18175 39379 20415 18648 22333 27320 26147 0,45176761 0,596814206 0,901859125 0,29 0,23 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008600-3C F20M17.15 acetolactate s ynthase / ami no aci d binding protein 1776,84 8 93267 99008 93613 101430 89087 101896 113919 94663 98775 95296 97471 102452 0,660226175 0,308796092 0,527202289 0,03 0,10 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0017090-1A F20M17.15 Acetolactate synthase s mall subunit 1 chloroplastic 368,18 2 20056 17760 17819 23569 15515 15909 0 17087 20721 18545 18331 18904 0,941382582 0,407917017 0,453410029 -0,02 0,03 -0,04 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0025190-1A F20O9.120 OB-fold nucleic acid bindi ng domai n containi ng protein 8426,02 7 193239 215069 198681 184886 171924 162822 144817 164423 188009 202330 173211 165750 0,033641586 0,060464119 0,623078657 -0,22 -0,29 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0006910-4D F20O9.80 probable protein phosphatase  2 C 62 703,98 2 23972 26416 28294 0 22483 0 24416 20268 20415 26227 22483 21699 - 0,070354488 - -0,22 -0,27 0,05 - UNCHANGED - - 

 
Sspon.01G0039450-2C 

 F21A20_120 branche d-chain-a mino-acid ami notransferase-like protein 1  
993,30 

 
3 

 
43883 

 
47388 

 
34967 

 
28476 

 
40679 

 
30751 

 
41340 

 
31158 

 
26929 

 
42079 

 
33302 

 
33142 

 
0,170751006 

 
0,189094611 

 
0,978927379 

 
-0,34 

 
-0,34 

 
0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0005410-1A F21A20_180 Seri ne--tRNA ligase cytoplasmic 1832,66 14 57787 61712 58111 67031 61586 62356 73584 68719 61519 59203 63658 67941 0,103015959 0,078822331 0,333365324 0,10 0,20 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002360-2B F21E10.12 Gluta mate--tRNA  ligase  cytoplasmic 922,48 6 44138 43241 47475 47507 43582 46965 37271 46998 45523 44952 46018 43264 0,581401427 0,634931639 0,446613421 0,03 -0,06 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013240-3C F21J9.2 3-oxoacyl-reductase 4946,05 13 30204 37592 37096 46384 46138 34233 23367 29647 39807 34964 42251 30940 0,193283661 0,493862996 0,144411795 0,27 -0,18 0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013240-1A F21J9.2 fatty acid biosynthesis1 4780,30 11 13489 16788 16567 17076 16985 12541 17441 20387 28911 15614 15534 22246 0,967030523 0,139271336 0,148012395 -0,01 0,51 -0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011920-3C F21J9.2 3-oxoacyl-acyl-carrier-protein] reductase 4-like 660,56 2 24757 21769 17951 24788 26004 20376 27167 20672 32442 21492 23722 26760 0,440705989 0,25142054 0,469822391 0,14 0,32 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0062710-1D 

 F21M12.26 multi ple inositol pol yphos phate phos phatase 1-like  

isoform  X1 

 
427,36 

 
3 

 
14611 

 
13695 

 
17465 

 
17020 

 
15973 

 
11618 

 
30830 

 
6977 

 
12336 

 
15257 

 
14870 

 
16714 

 
0,856660516 

 
0,851761928 

 
0,815795264 

 
-0,04 

 
0,13 

 
-0,17 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.08G0020280-1B F21M12.3 elongation factor 1- ga mma 3 16481,19 21 622852 627696 614757 620518 612216 639371 660978 658367 638866 621768 624035 652737 0,81100706 0,017477112 0,054232174 0,01 0,07 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010260-1A F21O3.19 ferredoxin 2136,62 2 50800 60902 59100 39754 49521 47442 0 50790 55852 56934 45572 53321 0,057492188 0,302887221 0,608768222 -0,32 -0,09 -0,23 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0010980-1A F21O3.3 gluca n endo-1,3-beta- glucosidase  A6 precursor 1629,85 9 79400 72376 74376 77790 75676 62295 26045 64130 65472 75384 71920 51882 0,547767798 0,147075514 0,220270318 -0,07 -0,54 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0047570-1B 

 F21O3.3 Putati ve IQ calmoduli n-binding and BA G domain 

containing family protein 

 
1236,94 

 
2 

 
38061 

 
15030 

 
37370 

 
27082 

 
12609 

 
29960 

 
25282 

 
12861 

 
31868 

 
30154 

 
23217 

 
23337 

 
0,496140702 

 
0,508284059 

 
0,988398091 

 
-0,38 

 
-0,37 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0007600-1A F22D1.120 beta-gl ucosi dase BoGH3B-like 2562,80 14 118592 129126 111811 95561 131592 105817 119237 78891 86152 119843 110990 94760 0,496287017 0,134531946 0,378448402 -0,11 -0,34 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024610-2B F22D22.16 lactoyl gluta thione lyase 635,64 3 23541 38088 37450 26354 31409 32630 42908 23813 23326 33026 30131 30016 0,601984918 0,72599356 0,987143724 -0,13 -0,14 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008430-1A F23A5.16 Sister chromati d cohesion protei n PDS5 B-B 677,73 6 70228 72977 71235 81382 57654 65287 71459 70222 76297 71480 68108 72659 0,656902834 0,590607413 0,563387099 -0,07 0,02 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0010450-1A F23H11.27 NA D(P)-linke d oxi doreductase  superfa mily protein 584,55 2 99025 90697 57564 46299 57370 39009 56770 31063 41373 82429 47559 43069 0,064153836 0,055385974 0,650342599 -0,79 -0,94 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0034330-2D F24B9.25 putati ve transcripti on factor Hap3 /NF-Y B family 52888,72 17 744220 716407 741671 702610 619277 676385 733994 815786 815262 734099 666091 788348 0,060023186 0,130621192 0,028967832 -0,14 0,10 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008320-2B F24B9.25 putati ve transcripti on factor Hap3 /NF-Y B family 52888,72 13 643959 619893 641753 698627 615767 672551 476925 530070 529730 635201 662315 512242 0,349912123 0,003087201 0,00762771 0,06 -0,31 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011690-1A F24G24.120 Isoleuci ne--tRNA ligase  cytoplasmic 1086,42 12 60045 55329 53814 66576 60978 65059 57402 65284 66668 56396 64204 63118 0,035960867 0,122558228 0,761016927 0,19 0,16 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012930-1A F24G24.60 fructokinase-2 45058,71 22 402606 431792 403343 407284 410958 424959 478345 455853 409188 412581 414400 447795 0,876800032 0,192915341 0,188092566 0,01 0,12 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012930-2B F24G24.60 fructokinase-2 42362,34 20 299263 314774 295761 329715 308060 314146 366619 324397 302307 303266 317307 331108 0,181887925 0,231424516 0,526885743 0,07 0,13 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0035630-2D F24H14.11 Vicilin-like seed storage protein 24339,69 27 591343 573319 664922 317117 752799 377765 317272 432356 639098 609861 482561 462909 0,411878617 0,2089875 0,911264733 -0,34 -0,40 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0035630-1P F24H14.11 Vicilin-like seed storage protein 18120,51 13 14204 16504 18087 17097 41827 17927 12182 15207 17864 16265 25617 15084 0,317048937 0,585126928 0,271942665 0,66 -0,11 0,76 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0035630-1B F24H14.11 Vicilin-like seed storage protein 13333,20 22 498044 466641 525147 211726 630544 263161 216850 295900 452773 496610 368477 321841 0,389741233 0,070513093 0,769904842 -0,43 -0,63 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0018980-3C F24M12.40 AB hydrolase s upe rfamil y protei n YfhM-like 618,66 2 9226 10342 3992 13306 13754 9725 0 8438 9981 7853 12262 9210 0,132199539 0,664682724 0,141990871 0,64 0,23 0,41 UNCHANGED - - - 

Sspon.05G0018980-1A F24M12.40 AB hydrolase s upe rfamil y protei n YfhM-like 579,75 2 8600 7981 7463 10468 9855 8153 0 7370 8656 8014 9492 8013 0,126103731 0,380945464 0,210296492 0,24 0,00 0,24 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0012420-1A F26G16.8 SIT4 phosphatase-associated fa mily protein 770,33 8 19303 16011 18295 19097 20553 21413 22671 21237 20651 17870 20354 21519 0,104155461 0,033201687 0,267001248 0,19 0,27 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013170-2B F26P21.50 UPF0 587 protei n F46 B6.1 2-like 1498,19 5 46047 45582 40265 47860 41489 41835 33541 55633 42672 43965 43728 43949 0,936207733 0,99818903 0,975443936 -0,01 0,00 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0000690-1A F27G19.50 stem-spe cific protein TSJT1 14656,43 18 414226 405272 420052 427180 397848 452656 400787 413569 442721 413183 425895 419025 0,481757769 0,679421578 0,749950993 0,04 0,02 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000530-1A F27M3.7 AP-4 complex subunit epsilon 749,09 3 17105 16369 18171 19462 18399 24020 15823 22010 21374 17215 20627 19736 0,131197117 0,282865984 0,750367297 0,26 0,20 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.04G0014550-1A  F28A21.220 
protein HIGH CHLOROPHYLL FLUORESCENCE  

PHE NOTY PE 1 73, chloroplastic-like  1358,23  2  1898  7395  2395  4605  3223  4858  5984  2572  0  3896  4229  4278  0,864404119  0,693894471  0,4883779  0,12  0,13  -0,02  UNCHANGED  -  -  - 

Sspon.07G0034100-1C F28B23.3 2-alkenal reductase (NADP(+)-dependent)-like 5290,95 18 134480 62927 153536 32990 148202 79727 75351 40101 76698 116981 86973 64050 0,526969044 0,153181019 0,554017895 -0,43 -0,87 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0033660-1P F28I16.110 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 842,56 3 34364 36550 35125 32346 23610 25842 38422 29096 29578 35346 27266 32365 0,040126587 0,390522822 0,272093133 -0,37 -0,13 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0003690-1A F28J12.100 L-Aspartase-like famil y protein 1457,48 14 8969 8054 8886 11891 9880 10456 9819 10346 11087 8636 10742 10417 0,034031726 0,019248675 0,667347658 0,31 0,27 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010900-1A F28J7.18 Ribulose-phosphate 3-epimerase 992,40 2 46175 76157 37091 66009 66754 78466 43119 56812 56363 53141 70410 52098 0,23844287 0,938155803 0,038656604 0,41 -0,03 0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.06G0013080-2B  F28M11.1  KH domain-containi ng protein  1836,20  5  85722  79817  82376  80551  72111  75434  69976  89314  96227  82638  76032  85172  0,091781902  0,768389244  0,329032551  -0,12  0,04  -0,16  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0008940-1A F28M20.240 GRIP and coiled-coil domai n-containi ng protein 2-like 636,51 3 2510 0 50036 40304 0 56619 2749 0 0 26273 48462 2749 0,561785614 - - 0,88 -3,26 4,14 - - - - 

Sspon.03G0011270-1A F28N24.25 hypothetical protei n Shy3280Sca003_054 646,89 2 21652 30890 23295 23195 27817 23085 36100 29725 26169 25279 24699 30665 0,866815217 0,255960268 0,144654893 -0,03 0,28 -0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021940-1P F28N24.7 Retrovi rus-relate d Pol polyprotein LINE-1 2576,20 2 121182 129314 59010 113127 63469 110944 70321 43071 128361 103169 95847 80584 0,803109132 0,537733212 0,636805018 -0,11 -0,36 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0001930-1A F28P22.26 phe nylalani ne--tRNA li gase beta subunit, cytoplasmic 2097,44 12 33974 26771 31234 37790 31106 29962 17875 29833 33894 30660 32953 27201 0,515664507 0,545711311 0,346193706 0,10 -0,17 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0026380-1B F28P22.26 phe nylalani ne--tRNA li gase beta subunit, cytoplasmic 1300,14 10 22441 25291 25668 31882 24480 28715 26382 31893 33246 24467 28359 30507 0,176417083 0,06078033 0,513665004 0,21 0,32 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014030-1A F2A19.140 alpha /beta- Hydrolases superfa mily protein 1164,26 10 29637 36335 35522 28586 36676 31797 37316 31219 34108 33831 32353 34214 0,66424507 0,895866248 0,560782323 -0,06 0,02 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017900-1P F2K13.150 NA DP-depe nde nt oxidoreductase  P1 2350,42 8 43462 53642 46102 39947 48318 43425 23698 44027 42407 47736 43897 36711 0,38051788 0,20051894 0,360195339 -0,12 -0,38 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0005690-1A 

 F2K13.80 P-loop contai ning nucle oside tri phosphate hydrolase  

superfamily protein 

 
708,57 

 
5 

 
15699 

 
23514 

 
20853 

 
31994 

 
25395 

 
29644 

 
28911 

 
33128 

 
26778 

 
20022 

 
29011 

 
29606 

 
0,040032825 

 
0,031637364 

 
0,835519111 

 
0,54 

 
0,56 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0017130-3P F3C22_60 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 334,71 3 12362 13887 18086 13099 12153 13871 11537 12346 14140 14779 13041 12674 0,384749267 0,32485209 0,709210571 -0,18 -0,22 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0019860-1A F3K23.1 NADP-dependent D-sorbitol-6-phosphate dehydrogenase 956,59 5 58418 59267 51947 48357 58414 49774 30897 39877 52407 56544 52182 41060 0,326124599 0,0804636 0,186542144 -0,12 -0,46 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016320-3D F3L17.50 Coatomer subunit beta-2 1332,35 20 125438 122975 79452 143694 136853 140470 92334 128808 135921 109288 140339 119021 0,108320105 0,654066916 0,193232779 0,36 0,12 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007890-4D F3N23.8 Survi val protein SurE-li ke phosphatase/nucleotidase 922,27 4 17055 12793 15074 12961 15830 15840 0 21518 18561 14974 14877 20039 0,953405534 0,825128478 0,83437601 -0,01 0,42 -0,43 UNCHANGED - - - 

Sspon.01G0029440-1P F3O9.15 Inosine-5'-monophosphate dehydrogenase 3586,51 8 82356 78954 82863 83966 92757 85452 39727 68596 72002 81391 87392 60108 0,114394844 0,107959362 0,061599295 0,10 -0,44 0,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029440-2B F3O9.15 inosine-5'-monophosphate dehydrogenase 2403,78 14 30145 47072 45173 66931 38839 55899 57053 61257 54281 40797 53890 57530 0,251235449 0,043123216 0,687707014 0,40 0,50 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0026450-1B 

 
F4B14_120 pentatricopeptide repeat-containi ng protei n At4 g358 50,  

mitochondrial 

 
1033,04 

 
12 

 
39559 

 
42606 

 
44059 

 
43807 

 
40529 

 
37097 

 
42601 

 
40160 

 
37730 

 
42075 

 
40477 

 
40164 

 
0,533543561 

 
0,378687421 

 
0,902067405 

 
-0,06 

 
-0,07 

 
0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0012260-1A F4I1.12 EF ha nd fa mily protein 7183,69 4 60220 63278 88291 94095 67106 85771 140663 124202 66610 70596 82324 110492 0,381853094 0,173828366 0,302579305 0,22 0,65 -0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.03G0013190-1A  F4IT21_ARATH cysteine s ulfinate des ulfinase/cystei ne des ulfurase and 

related enzymes 

 1112,64  3  10186  9941  10142  8947  8389  9216  10331  18740  19853  10090  8850  16308  0,008276714  0,107451347  0,068721467  -0,19  0,69  -0,88  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0032120-3D F4JMK5_ARATH carbonic anhydrase 927,40 5 19949 20096 19495 28039 23710 26852 32070 29805 20740 19847 26200 27538 0,008205537 0,090711027 0,735559609 0,40 0,47 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0024710-2B F4JY76_ARATH RNA  polymerase I-associated factor PAF67 2020,77 12 58215 45952 54546 56030 70375 49958 63177 39636 66507 52904 58788 56440 0,451542756 0,7204429 0,832475799 0,15 0,09 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016210-1A F4L23.19 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate synthase 755,70 8 32365 29637 30159 37144 34144 40822 43642 38559 36638 30720 37370 39613 0,034190836 0,016801324 0,474579748 0,28 0,37 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0056570-2D F4P13.12 oleosin 18 kDa 1168,64 2 198276 407951 417088 197846 239236 204158 250616 329198 380650 341105 213747 320155 0,154309582 0,808325808 0,056147149 -0,67 -0,09 -0,58 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0000700-1A F5H14.27 clathrin li ght  chain 1-like 1117,85 2 39942 38673 35186 41646 37173 38642 41541 29618 39566 37934 39154 36908 0,563104856 0,808189529 0,597201646 0,05 -0,04 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0005820-1A F5K20_270 putati ve proteasome inhibitor 4021,11 3 59622 95631 65806 59024 62062 63129 64770 81385 84006 73686 61405 76721 0,333835246 0,822121767 0,067378864 -0,26 0,06 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006650-1A F5K20_290 universal st ress protein PHOS32 2129,97 2 19005 38226 28404 16555 31273 11439 0 29941 24557 28545 19755 27249 0,340585219 0,389226259 0,891744075 -0,53 -0,07 -0,46 UNCHANGED - - - 

Sspon.08G0025430-2D F6D8.2 Transducin/WD40  re peat-like s upe rfamily protein 1336,61 9 90041 77956 99605 93982 91941 76336 57516 62972 71405 89201 87420 63964 0,842179206 0,027636018 0,027087648 -0,03 -0,48 0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032460-1P F6E13.19 Late embryoge nesis abundant protein group 2 14682,46 14 391743 419202 405301 322445 296514 369513 450245 349699 404857 405415 329491 401600 0,029060456 0,905362218 0,116284747 -0,30 -0,01 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023480-1A F6F22.3 N-acetyl-gamma-glutamyl-phosphate reductase 2264,00 18 83202 82918 73586 63059 75747 83466 62528 81030 81248 79902 74090 74935 0,436900015 0,514976681 0,926444633 -0,11 -0,09 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001700-1T F6F9.7 protein RCC2 522,60 2 25384 25364 30723 33493 22073 26416 29715 25242 26543 27157 27327 27167 0,966179614 0,996683177 0,966422074 0,01 0,00 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0037760-2P F6I7.40 Argi ninosucci nate synthase chloroplastic 4984,07 27 24243 24065 22508 27392 24619 25416 26777 28377 27515 23605 25809 27556 0,090347962 0,005353959 0,138123207 0,13 0,22 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0037760-1D F6I7.40 Argi ninosucci nate synthase chloroplastic 4528,45 28 110927 110109 102985 129229 116148 119908 121210 128450 124548 108007 121762 124736 0,041230488 0,006956777 0,537430827 0,17 0,21 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0009080-1A F7A19.21 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase DAO-like 2365,82 5 26068 22350 22068 30975 28232 39442 37045 22705 22979 23495 32883 27576 0,060093332 0,452416621 0,412993079 0,48 0,23 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030670-2C F7A7.170 macropha ge mi grati on inhibitory factor 17823,00 6 136751 149988 158784 153500 162174 144666 157291 173130 161941 148507 153447 164121 0,577529195 0,120771681 0,196871358 0,05 0,14 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030670-1P F7A7.170 macropha ge mi grati on inhibitory factor 8274,37 4 108028 109695 118792 135708 141922 117160 98309 130351 122569 112172 131596 117076 0,075841327 0,656140556 0,299192836 0,23 0,06 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013320-1A F7C8.140 probable 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase ANS 511,98 3 25998 26341 17207 14862 25146 17764 19582 23086 31561 23182 19257 24743 0,410853456 0,753789201 0,307273943 -0,27 0,09 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013460-1T F7K24.190 cinna moyl-CoA re ductase-like protein 2 5220,26 18 88105 86345 90465 100593 93901 91185 84072 87765 83919 88305 95226 85252 0,085068501 0,153026396 0,031262565 0,11 -0,05 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013460-2B F7K24.190 cinna moyl-CoA re ductase-like protein 2 4866,39 17 106568 99862 117700 75125 89663 83468 85045 91088 86748 108044 82752 87627 0,019458345 0,020668162 0,347107697 -0,38 -0,30 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013460-1P F7K24.190 cinna moyl-CoA re ductase-like protein 2 4866,39 17 11092 11844 10359 12796 13120 13162 15357 14083 12647 11098 13026 14029 0,012255464 0,030414036 0,273674799 0,23 0,34 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0028120-2B F7O18.7 Tryptopha n--tRNA ligase, cytoplasmic 1229,74 10 31763 35770 34861 43229 36861 37400 39605 26216 29574 34131 39163 31798 0,101196705 0,608266126 0,177737047 0,20 -0,10 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0032440-1B F8A5.21 putati ve al do- keto reductase  1 9373,44 18 186734 175283 173956 136320 165607 149049 133164 134263 150903 178658 150325 139443 0,039374681 0,005056283 0,347728897 -0,25 -0,36 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011230-2C F8A5.21 putati ve al do- keto reductase  1 6745,09 12 92464 86458 97782 76731 94098 77200 79947 75465 77275 92235 82676 77562 0,22012963 0,014054941 0,432003151 -0,16 -0,25 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0032470-2C F8A5.21 putati ve al do- keto reductase  4 4376,41 14 117420 111921 113590 102383 117383 101909 89401 112978 105990 114310 107225 102790 0,254887273 0,183811102 0,634897034 -0,09 -0,15 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011230-1P F8A5.21 oxidore ductase, al do/keto reductase 2677,23 7 47102 43488 42322 52145 57918 57936 36998 63406 55007 44304 56000 51804 0,008264018 0,397369675 0,628663733 0,34 0,23 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0018330-1A F8A5.21 pera kine reductase 2166,10 9 30216 29274 30459 32747 27090 29367 49583 23243 22584 29983 29734 31803 0,889760465 0,847894004 0,830239848 -0,01 0,09 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0025580-4D F8A5.21 probable aldo-keto re ductase  3 1847,73 7 2603 3420 2557 3744 1870 2328 536 2115 2153 2860 2647 1601 0,752601435 0,104705518 0,248937425 -0,11 -0,84 0,73 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026820-1A F8K4.21 Coatomer subunit alpha-3 2435,53 44 135988 130955 139320 136200 140488 139320 122575 120835 127267 135421 138669 123559 0,302547128 0,018646876 0,00281484 0,03 -0,13 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.03G0023220-2B  F8K4.21  Coatomer subunit alpha-1  1593,73  29  41074  40159  43509  39400  38968  38296  35190  33626  36413  41581  38888  35076  0,062356213  0,00716303  0,011782614  -0,10  -0,25  0,15  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0032240-3D F8K7.10 tol-Pal syste m protein Tol B-like 1085,71 9 14493 15705 16483 10130 12377 11155 2037 9463 11570 15560 11221 7690 0,00755577 0,055847825 0,299286794 -0,47 -1,02 0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032240-2B F8K7.10 tol-Pal syste m protein Tol B-like 1077,11 10 26805 22112 26037 23253 28592 24304 10924 17986 22981 24985 25383 17297 0,864298581 0,112220063 0,104244819 0,02 -0,53 0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032240-1A F8K7.10 tol-Pal syste m protein Tol B-like 906,29 7 11442 9827 9076 5868 9237 7710 4246 6832 8692 10115 7605 6590 0,104277069 0,074009647 0,563897564 -0,41 -0,62 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010820-2C F8M21.160 RNA-bi nding KH domain-containi ng protein 1570,76 8 84993 86326 85894 60314 62077 63050 61203 73640 77775 85738 61814 70872 1,14753E-05 0,040908225 0,146927325 -0,47 -0,27 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0020450-2B F8M21.160 Nucleic acid binding protein 1548,85 15 71475 62216 63814 66533 59485 68004 60837 78389 81286 65835 64674 73504 0,779801363 0,334712119 0,27031855 -0,03 0,16 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0010010-2B F8M21.30 aldose 1-epimerase 1104,32 5 21043 18220 16065 6872 17494 8808 14340 9428 13296 18443 11058 12354 0,107408594 0,042691091 0,736414172 -0,74 -0,58 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003060-1A F8N16.8 osmotin-like protein precursor 14066,32 12 1041525 974489 954378 779894 767163 729519 396792 683656 877837 990131 758859 652762 0,001597581 0,076590091 0,492301714 -0,38 -0,60 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007010-1A F9D24.50 Phe nylalani ne--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial 396,81 3 10583 11023 10068 16869 12983 10876 13956 13282 12424 10558 13576 13221 0,164609485 0,006982234 0,853925316 0,36 0,32 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006170-1P F9G14.260 Putati ve PWWP domain fa mily protein 641,81 7 35441 28793 28050 37515 31918 34325 26819 35000 39507 30761 34586 33775 0,251350447 0,530517971 0,851143511 0,17 0,13 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0029200-2C FAAH Fatty acid a mide hydrolase 6015,97 5 4237 7563 8330 2166 5941 5087 3958 6685 4429 6710 4398 5024 0,245069685 0,327329085 0,681988449 -0,61 -0,42 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0010420-1P 

 FAB1C Putati ve 1-phosphatidylinositol-4-phosphate 5-kinase / zinc 

ion binding family 

 
164,60 

 
2 

 
539314 

 
446905 

 
447527 

 
542321 

 
485806 

 
543627 

 
549090 

 
526846 

 
464172 

 
477915 

 
523918 

 
513369 

 
0,271949877 

 
0,424010651 

 
0,756564791 

 
0,13 

 
0,10 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0028120-1B FAB2 stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase1 5007,33 13 32115 28474 39705 31872 48969 28919 28150 41415 58724 33431 36587 42763 0,678496155 0,379293873 0,599182203 0,13 0,36 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015770-2C FAH fumarylacetoacetase 4746,80 19 67070 68415 75627 69927 65664 66224 26604 64119 61819 70371 67271 50847 0,35621889 0,191264047 0,249883856 -0,06 -0,47 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015770-1A FAH Fumarylacetoacetase 4570,69 14 113404 138447 138500 118567 120798 117956 127382 127910 134953 130117 119107 130082 0,260203639 0,996949135 0,013273841 -0,13 0,00 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047810-2D FAHD1 Fumarylacetoacetate (FAA ) hydrolase family 1982,40 3 9524 9509 5423 4115 7968 4812 0 8013 5936 8152 5631 6974 0,235629479 0,273475682 0,732429447 -0,53 -0,23 -0,31 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0018970-2C FBA3 Fructose- bisphosphate aldolase 8470,58 12 406211 366478 406004 362381 378695 406969 418003 390798 405926 392898 382682 404909 0,611142105 0,478375471 0,21791109 -0,04 0,04 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012290-3C FBA6 fructose-bisphosphate  aldolase 1, cytoplasmic 69948,51 29 527942 485621 477594 508282 413814 443790 472290 517478 606796 497052 455296 532188 0,261278771 0,454787323 0,187026587 -0,13 0,10 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012290-2B FBA6 fructose-bisphosphate  aldolase 1, cytoplasmic 67503,77 30 912756 647775 811580 948759 886299 706855 922075 795616 750609 790704 847304 822767 0,621368724 0,746877149 0,796055041 0,10 0,06 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000790-1A FBA6 fructose-bisphosphate aldolase, cytoplasmic isozyme 46559,93 19 888527 927440 850751 887832 861198 997409 1062493 1316453 1356697 888906 915480 1245214 0,603456234 0,019745778 0,031027261 0,04 0,49 -0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031930-1P FD3 ferredoxin-3, chloroplastic 10637,78 5 48171 58507 73536 62899 69753 77816 22329 121698 79885 60071 70156 74637 0,302710705 0,649836122 0,885164432 0,22 0,31 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0008780-3C FDH1 formate de hydroge nase 1,  mitochondrial 7316,67 14 219395 220748 226290 170898 216561 180142 201906 183053 218192 222144 189201 201050 0,079641131 0,111679144 0,529734883 -0,23 -0,14 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0039230-1D FER4 ferritin 21168,83 9 173846 169943 174598 181523 168547 215393 87129 162822 178222 172796 188487 142724 0,326274348 0,34616177 0,219024286 0,13 -0,28 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016700-4D FER4 ferritin 11823,45 11 74456 69486 74790 77967 77462 96578 84462 73989 96539 72911 84002 84997 0,164082033 0,147255435 0,917838876 0,20 0,22 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047970-2D Fes1A Fes1A 1122,12 6 350610 371425 361485 332200 325632 347502 482976 375590 363677 361173 335111 407415 0,042011639 0,29500556 0,133485108 -0,11 0,17 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0000320-1A 

 FIB2 probable mediator of RNA pol ymerase II transcription 

subunit 36b 

 
8844,24 

 
10 

 
152316 

 
148942 

 
156962 

 
179408 

 
137436 

 
149803 

 
124774 

 
148791 

 
152064 

 
152740 

 
155549 

 
141876 

 
0,835348955 

 
0,289804901 

 
0,417400238 

 
0,03 

 
-0,11 

 
0,13 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0011030-2B FKBP15-1 FK5 06-bi nding protein 2-1  precursor 1130,10 2 27537 36856 34591 31928 32924 25780 13883 39275 30311 32994 30211 27823 0,481014158 0,550706225 0,773768033 -0,13 -0,25 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002460-1A FKBP65 pepti dyl-prol yl isomerase 2638,53 20 178056 169742 176361 196672 179943 147029 180259 169237 192357 174720 174548 180617 0,991296109 0,455358789 0,724340005 0,00 0,05 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0004990-1A FLA10 fasciclin-like ara binogalacta n protei n 10 precursor 1866,22 8 60289 50926 63251 37320 68326 40794 34633 59657 67481 58155 48814 53924 0,423406336 0,709617082 0,732502184 -0,25 -0,11 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0001370-1A FLA7 fasciclin-like ara binogalacta n protei n 7 precursor 664,13 3 25846 26237 29498 23707 27645 23334 26419 22568 27471 27194 24895 25486 0,270847209 0,416674118 0,785521896 -0,13 -0,09 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0018360-1A FLXL3 protein FLX-like 3 741,94 4 28659 27826 28569 25082 21568 23022 19791 23839 27170 28351 23224 23600 0,008222963 0,091589058 0,881389251 -0,29 -0,26 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012940-4D FOLD2 Bifunctional protein FolD 2 1050,74 3 5807 11616 7754 4375 7897 5338 0 6496 7260 8392 5870 6878 0,276763004 0,254929452 0,638563102 -0,52 -0,29 -0,23 UNCHANGED - - - 

Sspon.04G0029560-1B FOLD4 bifunctional protein Fol D 4, chloroplastic 4748,19 18 55704 57992 50966 58784 52897 59502 62684 65881 73261 54887 57061 67276 0,501101623 0,029926171 0,053437933 0,06 0,29 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0030500-2C FQR1 NAD(P)H dehydrogenase (quinone) FQR1 663,91 2 24510 20135 34444 26801 27282 17104 14893 14999 31605 26363 23729 20499 0,649887293 0,448294531 0,643705536 -0,15 -0,36 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022260-1A FRL4A FRIGIDA-like protein 4a 725,25 5 30700 25961 26310 19094 18542 22899 13564 25371 21838 27657 20178 20258 0,02179933 0,124566001 0,984177717 -0,45 -0,45 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.03G0012830-2B  FTSH4 ATP-de pendent zinc metalloprotease FTSH 4 

mitochondrial 

 594,38  2  88727  72932  77057  72187  77631  76426  64719  73084  78427  79572  75414  72077  0,453247212  0,292404806  0,482576892  -0,08  -0,14  0,07  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0001530-1A FTSZ1 cell division protein Fts Z homol og 1, chloroplastic-like 650,92 4 9776 10276 10161 10834 11096 11293 9551 12148 14011 10071 11074 11903 0,00757663 0,232234607 0,558617319 0,14 0,24 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0023980-1B FUC1 alpha-L-fucosidase 1 precursor 869,42 4 18793 21903 17534 17827 17175 12961 17582 15823 17547 19410 15988 16984 0,162655366 0,163218228 0,574470606 -0,28 -0,19 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0008570-1A FYPP1 Serine/threonine-protein phosphatase 624,03 3 35672 40809 24738 26448 27450 23070 22117 19818 19132 33740 25656 20355 0,175759349 0,050095005 0,029750759 -0,40 -0,73 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0041200-3D G2484-1 G24 84-1 protein 465,82 3 10370 10200 11222 11992 9789 9003 12625 13368 15467 10597 10261 13820 0,74104911 0,02382152 0,044926397 -0,05 0,38 -0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013680-1A G6PD2 Glucose-6-phos phate 1-dehydrogenase 2, chloroplastic 2172,78 10 30534 32512 40426 38600 38973 41850 44039 34523 45716 34491 39807 41426 0,17111682 0,207188811 0,679038188 0,21 0,26 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0008880-2B 

 
G6PD6 

glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase, cytoplasmic 
isoform-like 

 
2840,80 

 
10 

 
38411 

 
35690 

 
33099 

 
56080 

 
51194 

 
53619 

 
21847 

 
43594 

 
39499 

 
35733 

 
53631 

 
34980 

 
0,001008907 

 
0,91769191 

 
0,052172937 

 
0,59 

 
-0,03 

 
0,62 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0008360-2B 

 
G6PD6 

glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase, cytoplasmic 
isoform-like 

 
1583,74 

 
12 

 
23001 

 
23825 

 
23262 

 
14677 

 
17279 

 
16413 

 
11116 

 
17086 

 
20167 

 
23363 

 
16123 

 
16123 

 
0,000836879 

 
0,053348337 

 
0,999988889 

 
-0,54 

 
-0,54 

 
0,00 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0021350-3D 

 GAD1 Pyri doxal phos phate (PLP)- depe ndent transfe rase 

superfamily protein 

 
1092,36 

 
5 

 
62562 

 
12805 

 
78855 

 
8130 

 
15690 

 
9999 

 
0 

 
92037 

 
13363 

 
51407 

 
11273 

 
52700 

 
0,115171249 

 
0,665387649 

 
0,45400337 

 
-2,19 

 
0,04 

 
-2,22 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
- 

 
- 

Sspon.03G0016220-2B GAMMACA1 Ga mma ca rbonic a nhydrase 1 mitochondrial 963,87 3 35577 43356 57410 55374 60697 36380 39329 40456 39834 45448 50817 39873 0,611560994 0,43269955 0,212612849 0,16 -0,19 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0033350-1B GAMMACA2 Ga mma ca rbonic a nhydrase  2,  mitochondrial 1862,03 7 115210 122977 131695 99317 82128 78556 121004 102950 114321 123294 86667 112758 0,010123539 0,212115558 0,034691421 -0,51 -0,13 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 
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0 1 
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1 
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2 
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3 
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AVERAGE 
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0 
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AgNO3_0.5_T 
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T0 

 Sspon.04G0011780-1P  GAMMACAL2 mitochondrial NADH ubiqui none  oxidoreductase  29 kDa 
subunit 

 1678,95  4  62883  65392  67671  52657  52652  50300  62080  59535  61107  65315  51870  60907  0,001070624  0,048318182  0,001113608  -0,33  -0,10  -0,23  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0008860-1A GAPC1 Glyceralde hyde-3- phosphate dehydroge nase 3, cytosolic 77069,30 30 2267070 2440629 2400109 2769411 2380428 2632684 2636917 2613952 2444061 2369269 2594174 2564976 0,147373185 0,071409209 0,832218391 0,13 0,11 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012300-2B GAPC1 Glyceralde hyde-3- phosphate dehydroge nase 1, cytosolic 64192,27 25 1186996 1174605 1107722 1312231 1292043 1353584 1345196 1351694 1237494 1156441 1319286 1311461 0,005974082 0,025213402 0,858699891 0,19 0,18 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012300-4D GAPC1 Glyceralde hyde-3- phosphate dehydroge nase 1, cytosolic 49593,72 20 510692 507135 513473 456635 584846 455913 365295 431665 493592 510433 499131 430184 0,805211954 0,096489984 0,290456604 -0,03 -0,25 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017360-2B GAPCP1 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, cytosolic 8913,61 18 49043 55000 49261 40983 45406 44463 56519 52081 56162 51101 43617 54921 0,034228083 0,188899611 0,004474225 -0,23 0,10 -0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.08G0025750-1C  GAPCP1 Glyceralde hyde-3- phosphate dehydroge nase GAPCP1 

chloroplastic 

 3660,89  6  14312  21859  10341  21966  22460  23776  18391  22112  22254  15504  22734  20919  0,102073444  0,207687822  0,257309836  0,55  0,43  0,12  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0048650-1B GDH1-2 gluta mate dehydrogenase 983,94 7 38590 38812 35905 53755 45661 51693 67410 40987 42889 37769 50369 50429 0,008383795 0,213218846 0,994970837 0,42 0,42 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0006050-1A GDH2-2 gluta mic dehydrogenase2 1193,62 5 37527 36558 31808 37114 31483 34998 37417 24433 28349 35298 34532 30067 0,766712091 0,284033709 0,345734952 -0,03 -0,23 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007790-3C GDI1 Rab GDP diss ociation inhi bitor alpha 1961,38 12 18015 16843 18209 18980 25469 21306 19227 19150 17208 17689 21918 18528 0,095387906 0,346165728 0,166901133 0,31 0,07 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.07G0007790-1A  GDI2 Gua nosine nucleoti de di phosphate dissociati on inhibitor 2  3189,78  15  77231  52857  74534  71011  77986  66963  57403  64633  65147  68207  71987  62394  0,674610976  0,513107824  0,07821523  0,08  -0,13  0,21  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0009290-3D GDPDL3 glycerophosphodiester phos phodieste rase GDPDL3  943,14 8 33970 38116 44077 38006 36744 38831 37517 40163 35793 38721 37860 37824 0,788111437 0,792983925 0,980818087 -0,03 -0,03 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009330-2B GDPDL4 glycerophosphodiester phos phodieste rase GDPDL3  4682,02 18 135800 126740 123819 120591 115201 120968 156072 139093 150620 128787 118920 148595 0,071931967 0,032562375 0,005134279 -0,11 0,21 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009330-3C GDPDL4 glycerophosphodiester phos phodieste rase GDPDL3  4540,52 17 166293 160346 171549 162040 143452 168330 144185 156641 173054 166063 157941 157960 0,374809988 0,417168588 0,998711285 -0,07 -0,07 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0006300-1A GEK1 D-ami noacyl-tRNA deacylase 742,25 2 22727 20437 22726 27112 24852 31227 32627 31203 25916 21963 27730 29915 0,04590904 0,02180278 0,473712967 0,34 0,45 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004750-1A GEP probable gluta myl endopepti dase, chloroplastic 309,41 2 10059 12094 10452 11399 10658 12868 4281 10720 12178 10868 11642 9059 0,438524335 0,510189613 0,361961596 0,10 -0,26 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0019340-1B GER2 GDP-L-fucose synthase 1 1048,11 3 23391 41682 23280 29713 44953 21965 45024 33870 22765 29451 32210 33886 0,777078937 0,643312038 0,866030124 0,13 0,20 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.02G0026050-3C  GGAT1 Pentatricopeptide repeat-containing protei n ELI1 

chloroplastic 

 1622,46  12  23663  19342  20038  26318  26566  24947  20313  33200  36466  21014  25944  29993  0,026175624  0,153720883  0,459815705  0,30  0,51  -0,21  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0012730-2C GH3.1 GH31 4391,39 21 122363 126326 109355 138523 120686 129389 145963 147063 140122 119348 129533 144383 0,233618883 0,010800126 0,056366676 0,12 0,27 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0012730-1A GH3.1 probable indole-3-ace tic acid-a mido s ynthetase  GH3.8 3929,95 21 49118 49716 43896 40928 36052 38614 42533 43011 40713 47577 38531 42086 0,017645224 0,049902192 0,086644926 -0,30 -0,18 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0040550-2C GH3.1 indole-3-acetic acid a mido synthetase 2963,29 23 90302 85410 100027 105229 93998 99206 74459 97685 91624 91913 99477 87923 0,232679733 0,651040907 0,206665046 0,11 -0,06 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005770-3D GH3.1 putati ve i ndole-3-acetic a cid-ami do synthetase GH3.2 2822,41 16 85937 97825 100978 87111 97201 83799 74213 81938 83213 94913 89370 79788 0,41493682 0,048087251 0,122978632 -0,09 -0,25 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005770-2C GH3.1 putati ve i ndole-3-acetic a cid-ami do synthetase GH3.2 2786,33 16 34680 46173 46818 41510 54065 44952 28385 28723 37191 42557 46842 31433 0,474777053 0,084965717 0,031047145 0,14 -0,44 0,58 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004680-2C GH3.6 putati ve i ndole-3-acetic a cid-ami do synthetase GH3.1 834,44 10 30188 43069 30060 32609 23239 34432 32047 24571 21028 34439 30093 25882 0,476313057 0,18828604 0,425460013 -0,19 -0,41 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0017190-3D GIF3 putati ve GRF-inte racting factor 2 1340,48 2 13048 17919 17554 13368 13596 14083 11347 12082 12556 16174 13682 11995 0,190073709 0,059861777 0,014673561 -0,24 -0,43 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0018610-1A 

 
GLDP2 

glycine de hydrogenase (deca rboxylating), mitochondrial- 
like 

 
854,17 

 
5 

 
20760 

 
20797 

 
23480 

 
20969 

 
21914 

 
20447 

 
21660 

 
22155 

 
22574 

 
21679 

 
21110 

 
22130 

 
0,598910801 

 
0,656211934 

 
0,113117816 

 
-0,04 

 
0,03 

 
-0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.04G0004050-1A  GLN1-1 Crystal Structure of the Maize Gluta mine Synthetase 

complexed with ADP and Methionine sulfoximine 

 30227,32  21  530164  488378  538823  563262  479687  616942  291706  553868  498248  519122  553297  447941  0,46992297  0,430483879  0,302935732  0,09  -0,21  0,30  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0026870-1A GLN1-1 gluta mine synthetase root isoz yme 2 5142,52 16 49318 47556 59341 72282 65764 56484 41001 77336 63964 52072 64843 60767 0,095282361 0,48185308 0,742156998 0,32 0,22 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0021990-1B GLN2 plastidic gluta mine  synthetase 4356,51 9 8227 6523 9579 6613 7172 6342 3461 8049 8263 8110 6709 6591 0,201426932 0,446017175 0,944412857 -0,27 -0,30 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016170-1A GLP4 rhicadhesin receptor precursor 1580,10 3 27287 28974 0 104493 54750 88914 53235 102995 30424 28130 82719 62218 0,021411289 0,136708734 0,474158249 1,56 1,15 0,41 - - UNCHANGED - 

Sspon.03G0009080-1A GLT1 Gluta mate s ynthase 1 NA DH] chloroplastic 5244,66 78 126863 106240 113611 159247 166464 176394 138154 176673 142583 115571 167368 152470 0,002691088 0,053170913 0,320369183 0,53 0,40 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009080-3C GLT1 Gluta mate s ynthase 1 NA DH] chloroplastic 5239,56 76 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.03G0009070-2C GLT1 Gluta mate s ynthase 1 NA DH] chloroplastic 2317,71 27 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.03G0009080-1P GLT1 gluta mate s ynthase 2 NA DH], chloroplastic-like 1748,59 24 62158 69237 63141 64205 63562 63931 62428 48426 53463 64845 63899 54772 0,692206319 0,096474218 0,089953942 -0,02 -0,24 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0009730-1A GLX1 Lactoylgl utathi one  lyase 6308,13 15 704569 698108 695167 669190 719126 632100 752137 681669 692770 699282 673472 708859 0,366452884 0,686455384 0,348860332 -0,05 0,02 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.03G0009370-2B  GLY3 persulfide dioxygenase ET HE1 homolog, mitochondrial- like  4448,71  6  82088  98304  85785  108027  101307  95993  78822  96332  88527  88725  101776  87894  0,095906026  0,911794032  0,086799418  0,20  -0,01  0,21  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0018000-1A GME GDP-ma nnose 35-epimerase 7015,67 17 101736 88351 89202 136355 138518 117231 93848 125220 97912 93097 130701 105660 0,00942419 0,307757647 0,104157868 0,49 0,18 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0009970-3D GPT2 putati ve gl ucose-6- phosphate  translocator 1485,90 4 84459 79528 88690 99383 93516 97635 100971 79722 89217 84226 96845 89970 0,016349468 0,439056036 0,342354566 0,20 0,10 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0005600-1A 

 
GPX6 

probable phos pholipid hydroperoxide glutathione 
peroxidase 6,  mitochondrial 

 
4215,91 

 
8 

 
111744 

 
136392 

 
131701 

 
118985 

 
132018 

 
128329 

 
86621 

 
97184 

 
110520 

 
126612 

 
126444 

 
98108 

 
0,985161173 

 
0,049672438 

 
0,023288519 

 
0,00 

 
-0,37 

 
0,37 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0023800-2C 

 GPX6 probable phos pholipid hydroperoxide glutathione 

peroxidase 

 
3214,68 

 
8 

 
50097 

 
64352 

 
52026 

 
47356 

 
58949 

 
44706 

 
50978 

 
74221 

 
81603 

 
55492 

 
50337 

 
68934 

 
0,455904658 

 
0,259946251 

 
0,142679321 

 
-0,14 

 
0,31 

 
-0,45 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0021790-1B GR1-2 Glutathione re ductase cytosolic 5977,37 17 282466 262407 250259 279133 253161 297052 206541 308144 293407 265044 276449 269364 0,511043504 0,902347657 0,845839026 0,06 0,02 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000920-1A GR1-2 Glutathione re ductase cytosolic 3549,64 29 39313 36883 28346 49337 29839 44420 31405 28085 33748 34847 41198 31079 0,398941144 0,367130886 0,17140483 0,24 -0,17 0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0025370-1B GRF2 14-3-3-like protein 44438,82 16 845797 768573 733328 773609 790983 792481 891752 851058 819731 782566 785691 854181 0,930702047 0,141844926 0,034362263 0,01 0,13 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000330-1A GRF2 14-3-3-like protein A 30043,86 21 331059 336699 338049 266878 244907 278460 219769 255169 286004 335269 263415 253647 0,002039756 0,013274332 0,673402315 -0,35 -0,40 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0007980-1A GRF2-2 growth-regulating factor 11-like 691,55 2 14424 16896 15740 11801 11817 13827 10998 10400 14940 15686 12482 12113 0,030893135 0,088324493 0,826200668 -0,33 -0,37 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0006090-1A GRF3 14-3-3-like protein 52538,93 23 585138 565159 583055 632689 511355 623940 749632 681905 660363 577784 589328 697300 0,785033558 0,012396105 0,0851221 0,03 0,27 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003220-1A GRF3 14-3-3-like protein GF1 4-C 49277,45 17 315410 304314 325185 282405 224148 280287 249843 224190 217320 314970 262280 230451 0,05796099 0,001878795 0,21269744 -0,26 -0,45 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0009790-1A  GRF3  14-3-3-like protein GF1 4-6  44511,85  20  354997  351090  383055  260794  221534  308477  262537  250832  279822  363048  263602  264397  0,021343986  0,001676835  0,977497183  -0,46  -0,46  0,00  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0009790-4D GRF3 14-3-3-like protein GF1 4-6 35370,25 17 373282 424213 431086 378342 321515 377767 318016 350458 359070 409527 359208 342515 0,127421264 0,038717761 0,501391538 -0,19 -0,26 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0007380-1A GRXC2 glutaredoxin-C6-like 19094,05 7 223372 291231 241567 204788 243596 216829 173010 245708 245800 252057 221737 221506 0,2630177 0,388531852 0,993525635 -0,18 -0,19 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0020770-1A GRXS17 Monothiol gl utare doxin-S11 5146,42 25 61931 64105 65341 83653 71733 80063 86231 90584 74010 63792 78483 83608 0,016071017 0,017304574 0,447348082 0,30 0,39 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005200-2C GSA2 glutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase 4060,49 15 38381 32499 32123 43312 42909 41376 59686 43873 49395 34334 42532 50985 0,017771975 0,030150435 0,144634412 0,31 0,57 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005200-1A GSA2 glutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase 2052,38 12 44050 37373 38878 50475 48874 45733 48094 42310 45996 40100 48360 45467 0,028192885 0,111415863 0,256996155 0,27 0,18 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0014260-3D GSH1 Gluta mate--cysteine li gase chloroplastic 2586,41 13 68620 66614 74452 97266 91229 79764 50748 83053 89611 69895 89420 74471 0,025856518 0,727506525 0,316266671 0,36 0,09 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014110-1A GSTF11 glutathione transfe rase 8 isof orm X1 1877,10 6 77152 72826 80463 66399 78520 64794 31845 56687 75779 76814 69905 54770 0,228526985 0,162915204 0,323020941 -0,14 -0,49 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002010-1A GSTF11 glutathione transferase10 1086,39 4 44966 44624 43902 41201 35046 32356 41180 30018 36622 44497 36201 35940 0,034623329 0,058276511 0,953026876 -0,30 -0,31 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005720-1A GSTF13 glutathione S-tra nsferase  GSTF2 32462,30 7 785730 787069 785471 625600 756036 687668 342343 671713 723780 786090 689768 579279 0,062844901 0,158346095 0,427411033 -0,19 -0,44 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0027440-1B GSTF13 glutathione S-tra nsferase  3 24294,22 10 426974 392850 392728 346060 403911 391609 347252 321572 368876 404184 380527 345900 0,322192292 0,030652757 0,195159619 -0,09 -0,22 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013110-1T GSTF13 glutathione S-tra nsferase  4 19098,23 6 516344 512956 506706 576984 524675 562630 542750 498066 523601 512002 554763 521473 0,05428727 0,514175366 0,175919594 0,12 0,03 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013110-1A GSTF13 glutathione S-tra nsferase  4 8552,73 8 35446 34854 43725 50522 43739 51103 14055 45198 40797 38008 48455 33350 0,048144511 0,669890893 0,20593308 0,35 -0,19 0,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013410-2P GSTU15 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 3363,88 11 109748 115710 103741 133868 113928 114164 85102 90590 95855 109733 120654 90516 0,216888157 0,014406373 0,014515689 0,14 -0,28 0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013360-7P GSTU16 putati ve gl utathi one  S-transfe rase GSTU6 2384,82 9 29976 41440 33906 69470 31498 58460 76703 68687 40851 35107 53143 62081 0,200218161 0,076676612 0,598724142 0,60 0,82 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013330-1A GSTU17 Glutathione  S-t ransferase  U17 8544,44 14 236214 222633 234125 264650 238180 262481 293348 228424 220349 230991 255104 247374 0,063687002 0,523891267 0,769180275 0,14 0,10 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013400-1A GSTU17 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 3291,04 9 91043 85179 74196 75061 64371 88236 51338 61255 72212 83472 75889 61602 0,422050751 0,048481629 0,193969726 -0,14 -0,44 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013420-2B GSTU17 glutathione S-tra nsferase L2,  chl oroplastic-like 2375,43 11 18952 25440 19926 31014 14807 26115 28492 25571 18016 21439 23979 24026 0,651222656 0,52481176 0,993784208 0,16 0,16 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0025030-1B GSTU17 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 1454,58 6 8030 12987 13749 13327 10786 11448 8408 7477 9611 11589 11854 8499 0,898294713 0,178598565 0,026712796 0,03 -0,45 0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0017850-2B GSTU17 bronze-2 protein 583,98 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.06G0018510-2B GSTU18 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 3867,22 6 69006 62092 70326 60697 59914 59274 68005 68413 66809 67141 59962 67743 0,050019316 0,828384297 0,000251808 -0,16 0,01 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0018510-1T GSTU18 uncharacte rized protei n LOC101759868 1590,70 6 62004 99877 108557 132840 107480 105719 79196 84157 100437 90146 115346 87930 0,20720711 0,894352222 0,065032695 0,36 -0,04 0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0018510-3C GSTU18 probable glutathione S-tra nsferase GSTU6 1188,29 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.01G0013210-3P GSTU18 putati ve gl utathi one  S-transfe rase GSTU6 752,40 5 149267 214835 168455 129735 126709 138087 149778 146126 141950 177519 131511 145951 0,080374667 0,182445946 0,024126839 -0,43 -0,28 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029750-1P GSTU19 putati ve gl utathi one  S-transfe rase parA 1235,95 2 97703 102193 95723 97751 76371 80214 95408 90906 92609 98539 84779 92974 0,115068343 0,074527754 0,288999846 -0,22 -0,08 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029750-1A GSTU25 probable glutathione S-tra nsferase GSTU1 25059,65 13 699235 712206 723698 795046 719182 751219 730051 682954 736416 711713 755149 716474 0,133171955 0,807418525 0,235260392 0,09 0,01 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002870-2C GSTU25 glutathione transferase19 6055,85 5 70686 72268 87654 47554 93774 54626 48077 88540 112570 76869 65318 83062 0,493829853 0,767608875 0,495311328 -0,23 0,11 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0012850-1P GSTU8 glutathione  tra nsferase GST 23 3216,67 9 35592 36401 35266 50043 43806 43743 67047 38454 36939 35753 45864 47480 0,008796523 0,297489039 0,879621526 0,36 0,41 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0025250-1P GSTZ1 glutathionine  S-transferase 4059,73 5 47415 52902 54158 47139 47483 45693 28844 37169 47918 51492 46772 37977 0,092280329 0,083676921 0,188121402 -0,14 -0,44 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0050670-1C GSTZ2 glutathionine  S-transferase 4340,19 7 320777 314869 288556 205671 434395 226575 243216 295151 378137 308067 288880 305502 0,807390708 0,952547121 0,85088672 -0,09 -0,01 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003540-2B H2AV histone H2A  variant  1 10831,64 6 273320 230638 218623 169531 177156 171259 196876 214443 219214 240860 172649 210178 0,01521228 0,162250061 0,006376536 -0,48 -0,20 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027980-2D H2AXA putati ve histone H2AXb 3886,22 4 80447 71208 78829 60009 59205 56787 74579 62858 68504 76828 58667 68647 0,003798356 0,138098234 0,047107588 -0,39 -0,16 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022050-3C HACL 2-hydroxyphyta noyl-CoA lyase 1378,97 12 123738 117836 126390 116855 121637 116114 93744 122207 132134 122655 118202 116028 0,219801591 0,603771548 0,860872545 -0,05 -0,08 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0000790-1T 

 HAT zinc finger BE D domai n-containing protei n 

RICE SLEEPER 2-like  

 
1095,52 

 
13 

 
130992 

 
122145 

 
124771 

 
106036 

 
103447 

 
129247 

 
95415 

 
118994 

 
131499 

 
125969 

 
112910 

 
115303 

 
0,204006194 

 
0,383177909 

 
0,866818733 

 
-0,16 

 
-0,13 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0017850-2B HCC1 protein SCO1 homolog 1, mitochondrial 615,06 2 18161 17071 17209 23028 20786 20844 20809 21980 19994 17480 21553 20928 0,007456305 0,006791189 0,540952903 0,30 0,26 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0007620-2T HDA6 Histone deacetylase 738,42 5 27472 27680 30316 27809 27425 27604 27386 27495 27520 28489 27613 27467 0,395589737 0,327106119 0,286770473 -0,05 -0,05 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000710-2C HDT1 histone deace tylase HDT3 1652,55 6 50957 41514 34437 59465 45378 38125 46427 50564 36874 42302 47656 44622 0,534308346 0,730260691 0,705070191 0,17 0,08 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003330-3D HDT3 histone deace tylase HDT2 2716,66 9 367995 356453 401249 317791 314757 304352 168361 227036 332777 375232 312300 242725 0,010946468 0,056800708 0,222989008 -0,26 -0,63 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0001950-2B HEMB1 aminolevulinic aci d dehydratase 2992,28 15 46732 53734 50266 47883 48705 41396 53978 48626 55076 50244 45995 52560 0,238633227 0,460187959 0,097829925 -0,13 0,07 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0007650-1A HEXO2 Beta-he xosa mini dase 2 1034,21 7 35434 31209 36904 25383 32222 24863 23339 27162 30235 34516 27489 26912 0,073937637 0,044278848 0,861330421 -0,33 -0,36 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013010-2B HGO Homogentisate 1,2-dioxygenase 793,28 4 10754 14281 11883 10664 6844 11604 6451 11137 10973 12306 9704 9520 0,219492955 0,207479883 0,934925316 -0,34 -0,37 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008600-2B HINT1 zinc-binding protein 10009,24 7 105984 107362 97010 91875 98863 90691 136277 96752 89392 103452 93810 107474 0,079700708 0,800773198 0,407522961 -0,14 0,06 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008600-1A HINT1 zinc-binding protein 8877,57 6 181242 184296 176588 131862 145397 151565 205549 152246 146125 180709 142941 167973 0,003750572 0,539446039 0,273706826 -0,34 -0,11 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016040-1P HIR1 Hyperse nsitive-induced res ponse protein 2 3795,60 11 42253 40495 43230 49470 40718 48512 39116 36656 36072 41993 46233 37281 0,215486245 0,01856239 0,037612567 0,14 -0,17 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000350-1A HIR1 hyperse nsitive-induced response protein-like  protein 1 3511,95 17 67954 87420 86713 113345 73732 103945 100489 75150 97109 80696 97007 90916 0,294832793 0,372380108 0,693046972 0,27 0,17 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012380-1A HIR1 hyperse nsitive-induced response protein 1-like 1227,34 2 12674 15157 18419 24053 16760 15765 12948 19873 14365 15416 18859 15729 0,328638172 0,91313741 0,404174627 0,29 0,03 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.08G0016410-2B  His1-3  histone H1  2780,79  3  91933  88961  96424  91432  69576  125820  92161  109219  108854  92440  95609  103411  0,85713455  0,142949688  0,675538604  0,05  0,16  -0,11  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0011850-2P HISN1B ATP phosphoribos yltra nsferase, chloroplastic-like 3155,74 6 34278 23302 19353 30045 39950 36424 4806 41077 33867 25644 35473 26583 0,138579626 0,941138426 0,481175782 0,47 0,05 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.01G0038840-2D  HISN4 Rho GTPase activati on protein (RhoGAP) with PH domain  901,46  9  42153  37458  38231  34554  34950  33317  32303  39678  41382  39280  34274  37788  0,030982636  0,659585122  0,282039  -0,20  -0,06  -0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0023080-2D HISN6B histidinol-phosphate aminotransferase 695,68 4 35873 40433 41979 38416 31549 40033 24539 35072 34282 39428 36666 31297 0,434296114 0,102350927 0,277092839 -0,10 -0,33 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029580-1P HISN8 histidinol dehydroge nase,  chl oroplastic isoform X1 648,78 4 62396 48750 68589 56854 69354 60717 59287 78095 56221 59912 62308 64534 0,746859967 0,634801805 0,78878158 0,06 0,11 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0008110-3C HIT4 ATP/GT P bi ndi ng protein 1439,99 8 69090 78895 86677 79079 28074 77007 73575 71187 80783 78220 61387 75182 0,388750746 0,630802291 0,460524632 -0,35 -0,06 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0006110-1A HMGA HM G-Y-relate d protein A 19291,39 10 312025 286465 342455 267611 313267 291422 241040 301605 332047 313648 290766 291564 0,334560728 0,518899533 0,97994118 -0,11 -0,11 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0006110-2B HMGA HM G-Y-relate d protein A 6692,35 8 243548 227848 249068 216808 217751 193044 117051 197352 228159 240155 209201 180854 0,03954015 0,153483655 0,452425708 -0,20 -0,41 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0000620-4D HMGB2 DNA-binding protei n MNB1B 1653,61 2 75320 49412 22422 77814 67826 57452 108916 59543 42531 49051 67697 70330 0,318109066 0,44417302 0,905203866 0,46 0,52 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0007360-2B HOP2 Hsp7 0-Hsp90 orga nizing protein 3 7307,18 35 140977 157359 162751 156640 148148 163970 158975 158186 158092 153696 156253 158418 0,764842545 0,511051053 0,661077976 0,02 0,04 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011210-3C HP30-2 SAM domai n family protein 1866,12 2 70902 68720 69472 64813 74465 67418 48110 62670 82532 69698 68898 64437 0,799973891 0,626552246 0,689628696 -0,02 -0,11 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011920-1A HS1 pop3 peptide 1190,27 2 30744 46482 10626 43217 49624 47207 53872 52009 42185 29284 46682 49355 0,174241609 0,141865446 0,547969667 0,67 0,75 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003140-3D HSP60-3A Cha peronin CPN6 0-like 2, mitochondrial 5202,54 13 356633 376482 352806 321825 338387 335085 378640 259586 305069 361973 331766 314432 0,027557226 0,251010515 0,646872142 -0,13 -0,20 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021730-2B HSP70-10 heat s hock 70 kDa protein 10843,18 34 95600 94618 95233 127096 97796 108768 125378 100754 95886 95150 111220 107339 0,133403768 0,2528904 0,771799479 0,23 0,17 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011510-1P HSP70-14 Heat  shock 70 kDa protei n 14 9455,08 51 72961 70731 65076 58188 62468 62953 42598 55027 57409 69589 61203 51678 0,039820322 0,02550294 0,120159088 -0,19 -0,43 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011510-2B HSP70-14 Heat  shock 70 kDa protei n 14 9155,97 51 69772 67895 69360 82510 75949 86713 67279 78462 78664 69009 81724 74801 0,016208127 0,202570796 0,230185463 0,24 0,12 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011510-1A HSP70-14 Heat  shock protein 4 7934,83 26 201515 196343 176642 174069 177180 188176 165430 166272 184927 191500 179808 172210 0,250266395 0,123035532 0,377819644 -0,09 -0,15 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011520-1A HSP70-14 Heat  shock protein 4 2481,10 16 122713 92688 133622 160309 93444 137369 130771 146399 133990 116341 130374 137054 0,576657841 0,189907653 0,757333636 0,16 0,24 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005100-1A HSP70-17 heat s hock 70 kDa protei n 17 221,82 2 209541 192032 363457 150490 244905 221055 178997 188902 202194 255010 205483 190031 0,465064569 0,301893474 0,62389739 -0,31 -0,42 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052010-1C HSP70-2 heat s hock cognate  7 0 kDa protein-like 30722,04 35 203954 188601 201861 231094 229467 219722 265987 226611 242743 198138 226761 245114 0,008714564 0,019287349 0,199919189 0,19 0,31 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052010-1P HSP70-2 heat s hock cognate  7 0 kDa protein-like 28591,82 35 10162 7129 7054 8377 11464 12697 13588 11595 10389 8115 10846 11857 0,171724705 0,053986379 0,558812626 0,42 0,55 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0029090-3C HSP70-4 Heat  shock protein 70 53806,92 40 878023 880005 834047 787201 805961 843898 990409 867990 873148 864025 812354 910516 0,082600842 0,33741796 0,086076089 -0,09 0,08 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0051970-1P HSP70-4 heat s hock cognate 70 kDa protei n 2 33838,13 24 1443 1220 1608 1320 1438 1661 1333 1359 1281 1424 1473 1324 0,758764626 0,433720051 0,219473384 0,05 -0,10 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0006270-3C 

 
HSP70-4 

putati ve mediator of RNA pol ymerase  II transcription 
subunit 37c 

 
31314,82 

 
20 

 
17910 

 
15733 

 
18669 

 
19985 

 
21642 

 
18017 

 
17774 

 
17401 

 
21791 

 
17438 

 
19881 

 
18989 

 
0,148646341 

 
0,402535193 

 
0,637351802 

 
0,19 

 
0,12 

 
0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.05G0026250-1B  HSP70-4 putati ve me diator of RNA pol ymerase II transcription 

subunit 37c  

 20209,74  23  214286  201480  157805  144676  197966  167868  107053  184273  183572  191190  170170  158299  0,412989296  0,345796379  0,711711568  -0,17  -0,27  0,10  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.06G0031530-1C HSP70-4 heat s hock cognate 70 kDa protein 2763,45 7 4215 7402 7322 7415 2891 7814 4095 6876 6873 6313 6040 5948 0,892345105 0,807061438 0,962376135 -0,06 -0,09 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015810-1A HSP70-4 heat s hock cognate 70 kDa protein 2512,08 8 19701 20271 19011 16134 11662 18610 15187 19900 19530 19661 15468 18206 0,112210938 0,402712875 0,340835207 -0,35 -0,11 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015810-2B HSP70-4 Heat  shock 70 kDa protei n 3 2469,14 5 13378 16290 14235 18890 12828 14670 3654 11169 12620 14634 15463 9148 0,69875137 0,132423075 0,12884531 0,08 -0,68 0,76 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015810-3C HSP70-4 heat s hock cognate  7 0 kDa protein-like 2442,03 6 2504 3417 2827 4541 4049 4430 2303 4707 4211 2916 4340 3740 0,009614156 0,349951088 0,46735755 0,57 0,36 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001660-1A HSP70-6 Heat  shock 70 kDa protei n 6  chloroplastic 3449,72 27 81107 78213 77117 77309 74340 77860 113627 99323 108466 78812 76503 107138 0,226149367 0,002866275 0,002092817 -0,04 0,44 -0,49 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0025470-1A HSP70-6 Heat  shock 70 kDa protei n 6  chloroplastic 3407,48 29 211224 210515 195335 220374 192945 206840 228660 214485 238125 205692 206720 227090 0,918715558 0,06771632 0,123916031 0,01 0,14 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0036170-2D HSP70-8 heat s hock 70 kDa protei n 1 370,91 2 10591 13329 0 7105 15686 9132 0 11550 15145 11960 10641 13348 0,609349658 0,887061227 0,756683573 -0,17 0,16 -0,33 - - - - 

Sspon.02G0011960-4D HSP90-1 sodium/hydroge n exchange r 6 29326,68 23 473403 438032 455699 447021 382498 438240 527297 565394 517998 455711 422586 536896 0,21722273 0,010199686 0,010056304 -0,11 0,24 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0027810-3D HSP90-1 heat shock protein 81-1 4287,14 27 142083 123726 116474 154855 141214 157002 111608 155773 164907 127427 151024 144096 0,060204827 0,410043283 0,70745535 0,25 0,18 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0011960-3C HSP90-2 Heat shock protein 90- 2 41489,50 40 1114516 1072477 958423 1182233 1069636 1120013 1043774 1200328 1171186 1048472 1123961 1138429 0,255115109 0,250348842 0,815480925 0,10 0,12 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0011980-1A HSP90-2 Heat  shock protein Hsp90 25994,54 14 70168 66576 70765 84727 75726 78936 92651 73989 69947 69170 79797 78862 0,0224842 0,244698706 0,906524773 0,21 0,19 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000530-1A HSP90-5 Heat shock protein 90-5  chloroplastic 2419,91 19 38740 41792 43441 39329 44266 38369 32653 34656 39166 41324 40655 35491 0,784272976 0,069423066 0,123660527 -0,02 -0,22 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0012400-2C HSP90-5 heat shock protein 90-5,  chloroplastic 2408,99 22 25412 29497 29400 31552 32241 31704 34121 33944 40171 28103 31833 36079 0,051967566 0,031191107 0,107965744 0,18 0,36 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0044450-1B HSP90-6 Heat shock protein 90-6  mitochondrial 2195,46 31 51324 58917 52024 57878 54620 51783 71483 60240 54056 54088 54760 61926 0,833522312 0,237444512 0,254887838 0,02 0,20 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0001270-2B HSP90-7 endoplas min homolog 6016,08 35 137626 131067 139139 153890 167396 159085 171799 162230 170741 135944 160124 168257 0,00650963 0,001173309 0,176721699 0,24 0,31 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0006030-4D HTA2 histone H2A 4955,05 7 156710 138453 156175 134702 131626 128042 140908 145420 150458 150446 131457 145595 0,039379046 0,503250835 0,013655587 -0,19 -0,05 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0001740-1P HTB2 Histone H2B 33817,27 7 862230 902988 931734 754829 868489 878453 863684 1060599 942310 898984 833924 955531 0,217415199 0,40411595 0,155620232 -0,11 0,09 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0014080-3D HTB2 histone H2B.3 33817,27 8 21356 22365 23077 17483 20115 20346 18149 22287 19801 22266 19315 20079 0,047685748 0,168330192 0,640155725 -0,21 -0,15 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005120-2B HTB4 Histone H2B.1 33821,18 7 54881 57475 59305 75436 86795 87791 75673 92926 82562 57220 83341 83721 0,003300537 0,006885743 0,955473427 0,54 0,55 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016380-1A HTR4 Histone domai n-containing protein 8412,77 4 274971 213846 149645 186993 227636 273892 272340 311686 317844 212820 229507 300623 0,724008937 0,086888815 0,069422482 0,11 0,50 -0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006720-1P HXK1 hexokinase-5 595,79 3 12556 18822 18602 25402 17438 21670 21596 20496 17284 16660 21503 19792 0,191310577 0,266338248 0,552054603 0,37 0,25 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 
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0 1 
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1 
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3 
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0 
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AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 
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NO3_5_T0 
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T0 

 Sspon.07G0011410-1A  HXK1  hexokinase-7  440,91  2  18932  18647  16688  26693  20122  22254  6622  18552  17403  18089  23023  14192  0,074728592  0,370377361  0,107119896  0,35  -0,35  0,70  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0022770-2B HXK1 hexokinase1 372,60 2 23846 19351 21543 13175 23042 14515 19803 16816 20402 21580 16910 19007 0,235958968 0,20624837 0,557793371 -0,35 -0,18 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0024450-3C IBI1 Aspartate--tRNA ligase 2 cytoplasmic 6647,38 24 123391 120024 129286 126185 113926 111063 137786 120167 110946 124234 117058 122966 0,252413105 0,886361022 0,553144353 -0,09 -0,01 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0024450-2B IBI1 Aspartate--tRNA ligase 2 cytoplasmic 5448,68 24 152883 142886 136052 124395 139671 130935 144529 147153 140770 143940 131667 144150 0,136146731 0,969874355 0,059900151 -0,13 0,00 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012350-2C IBI1 aspartate--tRNA li gase 2 , cytoplas mic-like 1134,95 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.05G0008810-1A IDH1 isocitrate dehydrogenase 1772,03 5 58897 58926 40384 55974 46092 44558 35332 45788 41348 52736 48874 40822 0,617219819 0,158347492 0,161003934 -0,11 -0,37 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0009090-1A 

 
IDH1 

Isocitrate dehydrogenase NA D] re gulatory subunit  1, 
mitochondrial 

 
1688,22 

 
3 

 
52419 

 
55902 

 
54828 

 
56064 

 
51321 

 
61477 

 
50549 

 
60226 

 
58764 

 
54383 

 
56287 

 
56513 

 
0,573299502 

 
0,539945769 

 
0,959742379 

 
0,05 

 
0,06 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.03G0016690-1A  IDH5 Isocitrate de hydrogenase NAD] catalytic subunit 5 

mitochondrial 

 1750,52  9  58148  47851  70525  73702  62611  65867  57011  57968  61151  58841  67393  58710  0,308426694  0,985227973  0,069258422  0,20  0,00  0,20  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0020440-1A IF2AH_ARATH Eukaryotic tra nslation initiati on factor 2 subunit alpha 6323,42 13 144099 147889 148283 126256 115727 156362 36919 162483 163839 146757 132782 121080 0,31754484 0,574906948 0,802593249 -0,14 -0,28 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008530-4D IGPS indole-3- gl ycerol phosphate  synthase, chloroplastic 517,50 2 23693 25591 26240 19802 17382 19545 28114 26125 28891 25174 18909 27710 0,004435377 0,086990865 0,001444215 -0,41 0,14 -0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0019560-2B 

 
IIL1 

3-isopropylmalate dehydratase large subunit, 
chloroplastic-like isof orm X1 

 
3859,24 

 
19 

 
47012 

 
46240 

 
50132 

 
62485 

 
51334 

 
59919 

 
50029 

 
59616 

 
56427 

 
47794 

 
57912 

 
55357 

 
0,0473547 

 
0,068816767 

 
0,5921927 

 
0,28 

 
0,21 

 
0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.04G0019550-1A  IIL1 3-isopropylmalate dehydra tase large subunit,  

chloroplastic-like isoform  X2 

 3647,23  17  38073  38867  38581  40747  28655  49635  48507  50474  44793  38507  39679  47925  0,856651702  0,004993982  0,260971414  0,04  0,32  -0,27  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0019550-4P IIL1 3-isopropylmalate dehydratase large subunit 2613,23 6 17835 15162 11238 15282 19833 18586 8742 17581 12608 14745 17900 12977 0,250154964 0,609667307 0,164369891 0,28 -0,18 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0027420-2B ILA ILITYHIA 201,84 2 20148 18362 18320 23040 20767 23675 40836 22801 22194 18943 22494 28610 0,029331224 0,190795054 0,378253706 0,25 0,59 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013200-2B ILL4 IAA-amino acid hydrolase ILR1-li ke 1 1638,12 9 48238 54848 50542 55378 62127 65158 50743 66748 57804 51209 60887 58432 0,049749779 0,223601491 0,676139683 0,25 0,19 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0035170-1B IMPA1 Importin alpha-1 b s ubunit,  mRNA 8559,21 29 287250 289432 330326 253451 322237 259113 207305 278531 282609 302336 278267 256148 0,408955009 0,176536813 0,538477182 -0,12 -0,24 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012540-2B IMPA1 Importin subunit  alpha 4133,86 25 114542 111570 113595 108233 123458 108787 97930 126705 133398 113236 113493 119345 0,961888347 0,605551919 0,650466837 0,00 0,08 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0029970-2C IPGAM2 ve getative i ncompatibility protein HET-E-1-like 14430,85 21 128620 136548 143628 213990 174065 202084 176962 189512 165508 136266 196713 177328 0,008671263 0,007372208 0,230399242 0,53 0,38 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0029970-1B IPGAM2 ve getative i ncompatibility protein HET-E-1-like 13931,05 24 125997 133762 140698 135091 109887 127575 120251 128780 112468 133486 124185 120500 0,339974369 0,109976351 0,697911333 -0,10 -0,15 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017060-2P IPMS1 2-isopropylmalate  s ynthase B 10748,14 30 152626 141714 139052 191292 176996 211836 172606 193328 183747 144464 193375 183227 0,011035977 0,006006847 0,436531357 0,42 0,34 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017060-1A IPMS2 2-isopropylmalate  s ynthase B 7668,30 24 97853 92439 95646 95511 86612 104764 112559 102502 103944 95313 95629 106335 0,956662968 0,034874906 0,15456639 0,00 0,16 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0005150-1A IPS2 inositol-3-phos phate synthase 6435,74 16 53059 48444 58265 66941 126063 73939 23039 48074 61534 53256 88981 44215 0,131190134 0,480361956 0,109211067 0,74 -0,27 1,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042550-1P IPS2 Inositol-3-phosphate synthase isoz yme 1 2347,52 6 29761 26851 23616 22696 50712 22839 13692 16787 23843 26743 32082 18107 0,603415532 0,068570499 0,226500862 0,26 -0,56 0,83 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.03G0003760-4D  IRK probable LRR receptor-like serine/thre oni ne-protei n 

kinase IRK 

 1365,72  9  41961  39704  47772  47284  45748  47662  42840  48687  46561  43146  46898  46029  0,203836842  0,383482363  0,655742723  0,12  0,09  0,03  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0012620-3D ISA3 isoamylase-type sta rch debra nching enzyme3 481,18 2 31794 33081 33297 29937 31369 28510 136908 29725 32013 32724 29939 66215 0,04264145 0,397142 0,362944792 -0,13 1,02 -1,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022100-1A ISS1 aromatic a mi notransferase ISS1-like 2938,94 10 128295 96080 130150 83338 94363 81796 78034 79729 107964 118175 86499 88576 0,054287933 0,1146113 0,852600447 -0,45 -0,42 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0015220-1A ITPK1 Chain A, Inositol-tetra kisphosphate  1-ki nase 1 1274,14 4 44690 75317 77582 40209 45804 37841 29005 41856 53548 65863 41285 41470 0,086498644 0,128423589 0,981446465 -0,67 -0,67 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009980-1A ITPK4 Inositol 134-trisphosphate 5/6-kinase 4 1958,65 14 39683 42623 47684 33324 44587 30767 25569 35296 41048 43330 36226 33971 0,216491928 0,13955258 0,734447991 -0,26 -0,35 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0014420-1A IVD Isovaleryl-CoA dehydroge nase mitochondrial 1027,93 5 34472 51071 53779 58245 46773 52343 34692 26857 60938 46441 52453 40829 0,431765313 0,662901156 0,343356671 0,18 -0,19 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.02G0019370-1A  K10A8.10 phosphomannomutase /phosphogl ucomutase-like isoform X1  653,97  4  24052  20775  18446  27655  21348  33766  34785  27168  28565  21091  27590  30172  0,174082005  0,033339224  0,578910643  0,39  0,52  -0,13  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0000160-1A K11J9.5 quinone oxidoreductase-like 9065,19 15 143841 154529 168214 140406 144678 123253 88178 136647 132919 155528 136113 119248 0,113818188 0,10108565 0,374606305 -0,19 -0,38 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014550-1A K15I22.11 GDSL esterase/lipase 1778,31 7 83408 87066 77463 69452 100113 78529 57481 62723 73022 82646 82698 64409 0,995876639 0,027125597 0,14666115 0,00 -0,36 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014550-2B K15I22.11 GDSL esterase/lipase 1323,19 7 44256 42901 40765 39542 55132 43292 31347 34995 37807 42641 45988 34716 0,524499979 0,020413528 0,089685852 0,11 -0,30 0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0008940-3C K18J17.19 uncharacte rized LOC100283220 2318,42 3 22055 22680 47313 21626 23962 19232 22936 22568 24677 30683 21607 23393 0,342175538 0,431582213 0,302907446 -0,51 -0,39 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0014070-1A 

 
K19P17.1 

putati ve bifunctional methylthi oribulose-1-phosphate 
dehydratase/enolase-phosphatase E 1 Methylthioribulose- 

 
1674,37 

 
15 

 
56809 

 
48307 

 
48996 

 
57816 

 
68930 

 
51187 

 
128979 

 
65899 

 
55272 

 
51371 

 
59311 

 
83383 

 
0,246258615 

 
0,239138691 

 
0,364994226 

 
0,21 

 
0,70 

 
-0,49 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0014070-2B 

 K19P17.1 putative bifunctional methylthioribulose-1-phosphate 

dehydratase/enolase-phosphatase E1 Methylthioribulose-  

 
1610,01 

 
16 

 
17142 

 
18113 

 
13675 

 
10300 

 
12715 

 
11929 

 
26069 

 
14891 

 
14905 

 
16310 

 
11648 

 
18621 

 
0,037647242 

 
0,59069915 

 
0,13967259 

 
-0,49 

 
0,19 

 
-0,68 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0009320-1A K20J1.8 Fanconi a ne mia group I protein homolog 6519,86 35 49073 48763 47935 53901 49765 49437 64380 76847 70817 48590 51034 70681 0,173092211 0,003631648 0,007132732 0,07 0,54 -0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0001200-1T 

 K2A18.8 heterogene ous nuclear ribonucle oprotei n H2-like isoform X1  
7362,12 

 
9 

 
92048 

 
108071 

 
103353 

 
73801 

 
70734 

 
70112 

 
98985 

 
77626 

 
107974 

 
101158 

 
71549 

 
94862 

 
0,003751379 

 
0,56968517 

 
0,061992273 

 
-0,50 

 
-0,09 

 
-0,41 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0063290-1D K3M16.10 LUC7 relate d protein 448,16 2 18634 10700 8904 11097 14932 13557 0 15747 11608 12746 13195 13677 0,894921845 0,551121242 0,447410443 0,05 0,10 -0,05 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0047490-2D K9I9.20 ruvB-like  2 1354,53 10 57729 52674 58823 61109 51143 58837 74217 57620 81237 56409 57030 71025 0,869960457 0,11414009 0,140296399 0,02 0,33 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0035120-1D KAB1 putati ve voltage-gate d potassium cha nnel subunit beta 1294,91 2 11336 22612 13648 11716 11326 11673 11992 12892 10773 15865 11571 11886 0,280176931 0,318232449 0,642094867 -0,46 -0,42 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0036970-1P KAS_III 3-oxoa cyl-synthase  III , mRNA 909,76 3 29034 31882 30201 36893 37827 30229 33716 37874 35655 30372 34983 35748 0,142584504 0,021085382 0,789255364 0,20 0,24 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022510-1T KAS1 3-oxoacyl-acyl-carrier-protein] synthase I, chloroplastic 14261,65 15 136459 137242 151758 161180 188585 179754 112297 183571 201440 141820 176506 165770 0,021637899 0,435707643 0,72461035 0,32 0,23 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022510-1B KAS1 3-oxoacyl-acyl-carrier-protein] synthase I, chloroplastic 9861,00 12 202730 199231 209220 160186 175962 149359 127850 143065 159716 203727 161836 143544 0,007121555 0,003375883 0,202532278 -0,33 -0,51 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008970-1A KCR1 Very-long-chain 3-oxoacyl-CoA re ductase 1 729,79 2 7617 8915 10087 10899 12439 13097 6356 8926 11894 8873 12145 9059 0,027600053 0,920696491 0,148572796 0,45 0,03 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0020550-1A KDSA1 2-dehydro-3-deoxyphosphooctonate aldolase 1460,87 3 17820 17813 18870 25032 23295 22052 25972 18334 19086 18167 23460 21131 0,004759838 0,29397775 0,417638786 0,37 0,22 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.07G0020550-2C  KDSA1  2-dehydro-3-deoxyphosphooctonate aldolase  832,53  3  10027  9988  13389  12479  13685  10781  19815  10705  14975  11134  12315  15165  0,448763759  0,231932936  0,360605248  0,15  0,45  -0,30  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0013010-1A KING1 SNF1-related protein ki nase re gulatory subunit  ga mma-1 882,00 7 25164 22007 24372 36397 25306 33485 18861 31178 30498 23848 31729 26845 0,084533605 0,505998071 0,400491587 0,41 0,17 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0029040-1A KPNB1 Importin subunit beta-1 1785,70 16 79896 81197 82528 92631 77412 102221 67598 93057 97210 81207 90755 85955 0,258938116 0,63613455 0,703607723 0,16 0,08 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0007860-1A LA1-2 La protei n 1 542,81 3 31231 25215 18289 39272 29185 31730 26334 33061 24999 24912 33396 28131 0,152656018 0,513425869 0,250811271 0,42 0,18 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0020530-1A LACS8 Long chain acyl-CoA synthetase 8 927,75 9 36925 37546 35395 47467 44125 45052 38278 48099 47390 36622 45548 44589 0,001656732 0,068973214 0,786746936 0,31 0,28 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0019220-3D LACS9 long chain acyl-CoA synthetase 9, chloroplastic-like 260,36 2 21569 5400 7418 12010 7961 9786 47668 8054 20129 11462 9919 25284 0,782211924 0,340276867 0,262149001 -0,21 1,14 -1,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001610-1T LAP1 Leucine a minopepti dase 2 chloroplastic 33270,11 30 421254 392182 388415 383491 398591 425614 456383 422892 437894 400617 402565 439056 0,909545044 0,053635574 0,080394669 0,01 0,13 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001610-2C LAP1 Leucine a minopepti dase 2 chloroplastic 33192,88 33 91196 84902 84087 78014 81085 86583 103171 95600 98991 86728 81894 99254 0,224256209 0,016220297 0,006444161 -0,08 0,19 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001610-1A LAP1 Leucine a minopepti dase 2 chloroplastic 31711,86 31 108994 101472 100497 90845 94422 100824 94561 87622 90730 103654 95364 90971 0,104760725 0,019367327 0,28270008 -0,12 -0,19 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011910-2D LAP1 leucine  a minope ptidase 2, chloroplastic 651,11 2 13614 15958 13414 7647 13138 12647 0 12420 13383 14329 11144 12902 0,175151626 0,261641778 0,613746682 -0,36 -0,15 -0,21 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0003540-1A LARP6B la-related protein 6B 372,22 2 4972 6762 2955 5423 4141 7028 3657 5831 0 4896 5531 4744 0,669687168 0,440402602 0,279636501 0,18 -0,05 0,22 UNCHANGED - - - 

Sspon.04G0007470-1A LECRK42 L-type  lecti n-domain containi ng rece ptor kinase SIT1-like 7086,35 17 88094 88837 90529 116509 88782 115536 62020 104724 84950 89153 106942 83898 0,122672646 0,692590102 0,207033006 0,26 -0,09 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006710-1A LETM2 LETM1-like  protein 647,90 4 11313 14010 9172 16151 15580 11206 27336 15872 16054 11498 14312 19754 0,250800888 0,110603961 0,255157213 0,32 0,78 -0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0030090-1A LGALDH L-galactose  dehydrogenase 1174,87 4 34538 43629 31981 30104 31762 33340 33294 30019 28359 36716 31735 30557 0,244755346 0,182219141 0,531967009 -0,21 -0,26 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0038980-1B LIF2 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 843,99 4 80679 72544 79088 70726 82691 65344 37594 78642 86078 77437 72920 67438 0,472366625 0,548577892 0,747978355 -0,09 -0,20 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012780-1A LIF2 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 352,90 3 19079 24097 18688 32031 29192 26571 19330 20901 33310 20621 29264 24514 0,021217274 0,458663038 0,368792761 0,51 0,25 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0062210-1D LKHA4 leukotrie ne A-4 hydrolase homolog 9906,18 28 243808 240852 247222 241559 202820 225124 197013 218708 256502 243961 223167 224074 0,1415768 0,318741324 0,96714961 -0,13 -0,12 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031190-1A LKHA4 leukotrie ne A-4 hydrolase homolog 8493,34 29 109052 93280 95318 88634 81661 88830 101272 104024 121793 99216 86375 109030 0,079287293 0,293241645 0,029721451 -0,20 0,14 -0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047700-1B LOS1 Elongation factor 2 32947,57 55 826571 856697 871775 954108 876878 945387 891168 895120 873445 851681 925458 886578 0,056760143 0,078732474 0,199349004 0,12 0,06 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0019180-2C LOX2 lipoxygenase 471,78 2 3965 5843 6440 3427 0 4687 6285 3205 4730 5416 4057 4740 0,162666149 0,591445781 0,287161851 -0,42 -0,19 -0,22 - UNCHANGED - - 

Sspon.07G0012490-2C LPD1 dihydrolipoyl dehydrogenase 1147,38 7 40328 42578 41877 33039 38525 29751 29343 30685 34048 41595 33771 31359 0,04160379 0,002718473 0,454589365 -0,30 -0,41 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014960-3C LPD1-2 Dihydrolipoyl  de hydrogenase  1, mitochondrial 9777,93 24 139974 147133 153652 143568 123749 130255 149641 156702 215049 146920 132524 173797 0,110498224 0,271698673 0,12773035 -0,15 0,24 -0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014960-1A LPD1-2 Dihydrolipoyl  de hydrogenase  1, mitochondrial 9411,49 23 129902 136546 142596 153545 132348 139307 116063 121539 166794 136348 141733 134799 0,498012462 0,929662902 0,70811824 0,06 -0,02 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0010620-1A LSM1B small nuclea r ribonucleoprotein  LSM1 2200,50 3 21686 35398 29574 23013 26150 21870 23819 27910 27590 28886 23678 26440 0,280159707 0,590185249 0,206469846 -0,29 -0,13 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0019170-1A LSM2 sm-like  protei n LSM2 4679,38 3 102617 92107 87611 58409 80831 67945 17906 52684 84117 94112 69062 51569 0,033473228 0,096128872 0,435256062 -0,45 -0,87 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0029230-1P LSM3B Sm-like  protei n lsm3b 4800,77 3 41839 48663 45441 52331 63761 42167 73248 66857 44935 45314 52753 61680 0,318971182 0,136335179 0,447165344 0,22 0,44 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0022720-2D LSM7 LSM7-like 4849,72 5 52542 68184 52831 62674 57449 52516 53204 54528 53840 57852 57546 53857 0,961363542 0,483610574 0,28031598 -0,01 -0,10 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0006040-3C 

 
LTA2 

Dihydrolipoyll ysine-residue acetyltransferase  component 
4 of  pyruva te de hydroge nase  complex chloroplastic 

 
2165,64 

 
6 

 
49656 

 
54236 

 
54189 

 
51166 

 
56977 

 
46619 

 
61416 

 
47674 

 
46568 

 
52694 

 
51587 

 
51886 

 
0,758449316 

 
0,879778055 

 
0,960255184 

 
-0,03 

 
-0,02 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0006040-1P 

 
LTA2 

dihydrolipoyllysi ne-residue acetyltransferase component 
of pyruvatede hydrogenase complex 

 
1435,83 

 
3 

 
22818 

 
35034 

 
21203 

 
30329 

 
23658 

 
32376 

 
38535 

 
35332 

 
20193 

 
26352 

 
28788 

 
31354 

 
0,657757018 

 
0,522509354 

 
0,701935374 

 
0,13 

 
0,25 

 
-0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.01G0030730-1A  LTA3 Dihydrolipoyll ysine-residue acetylt ransferase component 1 

of pyruvate dehydrogenase complex mitochondrial 

 1309,87  7  28391  27162  21473  22066  21981  24636  27097  23693  26997  25675  22894  25929  0,293533461  0,92115599  0,099000365  -0,17  0,01  -0,18  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0008540-2B LYM2 chitin elicitor-binding protein 2433,40 3 114971 127947 122656 93283 82126 87822 95936 141972 131470 121858 87744 123126 0,002334832 0,934212287 0,068584674 -0,47 0,01 -0,49 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0018540-2B LYSA1 Diami nopimelate deca rboxylase 2 chloroplastic 3906,57 12 174530 148475 183450 152370 177904 143350 113603 130761 190314 168818 157875 144893 0,498946154 0,401282111 0,6367704 -0,10 -0,22 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0018540-1A LYSA2 Diami nopimelate deca rboxylase 2 chloroplastic 2809,16 4 5392 5654 5907 3912 7740 4665 7060 8193 10170 5651 5439 8474 0,86638582 0,037432754 0,109967445 -0,06 0,58 -0,64 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011650-1A MAB16.20 pepti dase S9 domain-containing protein 2198,65 10 34233 37526 40689 37646 32877 38361 21428 35631 36954 37483 36295 31338 0,663980909 0,311349902 0,39924996 -0,05 -0,26 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011600-1A MAB16.20 alpha /beta- Hydrolases superfa mily protein 490,43 9 26865 20618 26480 21925 25302 25412 19995 15544 23452 24654 24213 19664 0,858767768 0,177555695 0,150069191 -0,03 -0,33 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0014650-1A MAC12.5 putati ve alpha-mannosidase 2682,38 28 140688 131717 119366 115635 167772 154220 134683 100410 149517 130590 145875 128203 0,414301293 0,887226275 0,454146588 0,16 -0,03 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0014650-2C MAC12.5 probable alpha-ma nnosidase At5 g13 980  isoform X5 1725,64 21 112100 119772 106950 86356 142312 127223 125408 57553 99021 112941 118630 93994 0,756380922 0,399172115 0,394900229 0,07 -0,26 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0020130-1B MAC9.6 unnamed protein product 1086,97 4 10288 13428 12058 20517 31049 16725 22351 11510 17530 11925 22764 17130 0,068618362 0,186081623 0,348537743 0,93 0,52 0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0024720-1B MAGO protein ma go nashi 2469,77 5 99246 98811 93924 88147 90383 82447 73666 75472 84651 97327 86992 77929 0,023878744 0,00699228 0,093850146 -0,16 -0,32 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0000820-1A MAH20.13 pyruvate ki nase, cytos olic isozyme 21307,61 26 449459 439504 471816 455364 529315 530673 522747 474622 484329 453593 505117 493899 0,125339511 0,082961982 0,717622559 0,16 0,12 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0009140-1A MAP6 5-1 65-kDa microtubule-associated protein 1 781,80 4 16075 13783 14386 15104 14327 13178 0 17783 15746 14748 14203 16764 0,571436946 0,56231007 0,620348426 -0,05 0,18 -0,24 UNCHANGED - - - 

Sspon.03G0008790-1A MAP6 5-3 65-kDa microtubule-associated protein 3 359,02 6 13309 14503 12058 17967 13258 14814 18926 13710 12849 13290 15346 15161 0,256486364 0,407750336 0,941149075 0,21 0,19 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0031690-4D MBD10 methyl bindi ng domain105 8017,13 16 61323 67137 68468 59931 53256 59992 48771 58276 74157 65643 57726 60401 0,064817753 0,534600466 0,746889896 -0,19 -0,12 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0031690-2B MBD10 methyl- CpG-binding domai n-containi ng protein 11-like 7761,88 11 203451 228963 235914 156222 149603 163265 119325 145662 192768 222776 156363 152585 0,00334314 0,041179292 0,87107097 -0,51 -0,55 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0053370-1C MBD10 methyl bindi ng domain105 6900,68 12 75677 78492 75470 54330 56088 58225 53800 55662 70848 76546 56214 60103 0,000166744 0,040059534 0,51964578 -0,45 -0,35 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037570-1B MBD11 methyl bindi ng domain115 2788,91 12 27141 39534 46221 31179 32930 38802 34189 42842 49310 37632 34304 42114 0,611254507 0,562255667 0,189752989 -0,13 0,16 -0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.02G0011320-2B  MBD2  methyl bindi ng domain protein 1 11 isoform X2  2808,68  10  97591  99044  98211  89722  81694  86133  98634  95256  99531  98282  85850  97807  0,006218385  0,745829419  0,010886257  -0,20  -0,01  -0,19  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.07G0023960-1B MBD4 methyl-bi ndi ng domain protein MBD101 602,61 3 36122 33650 29040 20312 24313 23596 28011 29795 30864 32938 22740 29557 0,013417321 0,205044506 0,01013918 -0,53 -0,16 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.06G0013250-1A  MBK5.9 GroES-like zinc-binding alcohol dehydrogenase fa mily protein  1864,00  12  102966  87769  99055  105459  99699  98891  37324  87094  96312  96597  101350  73577  0,395903178  0,289686832  0,20643633  0,07  -0,39  0,46  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0003420-2B MCB17.18 Suppressor of gene silencing 3 533,37 2 9630 10119 9066 6697 9265 8641 0 0 8808 9605 8201 8808 0,166471999 - - -0,23 -0,12 -0,10 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0030710-3D MCCA methylcrotonoyl-CoA  ca rboxylase subunit  alpha 457,93 3 30032 31597 29069 30456 28167 33256 31920 30835 38434 30233 30626 33730 0,822642073 0,232017516 0,328668581 0,02 0,16 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016650-3C MCD7.8 pyruvate ki nase, cytos olic isozyme 2699,41 16 56937 61968 62117 64600 57023 67517 41752 66777 62789 60341 63047 57106 0,489542997 0,704872437 0,517009851 0,06 -0,08 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008700-1A MCD7.8 pyruvate ki nase, cytos olic isoz yme-like 999,47 6 18644 20925 19095 18134 14944 15587 14585 18614 18613 19555 16221 17271 0,049723128 0,205749839 0,561429278 -0,27 -0,18 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0002130-2B MCL19.12 Gua nylate- binding fa mily protein 961,44 8 47218 46831 52203 53075 45202 50237 42124 45436 56877 48751 49505 48146 0,806308378 0,905609839 0,800229634 0,02 -0,02 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0023150-1B MCL19.25 RNA-bi nding KH domain-containi ng protein 1058,66 5 49283 40315 43770 35401 41733 41176 30070 37462 39791 44456 39437 35774 0,203350435 0,091430541 0,361895719 -0,17 -0,31 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0023140-1B MCL19.25 RNA-bi nding KH domain-containi ng protein 328,89 5 21771 21578 19644 21121 21508 18387 8494 21496 24937 20998 20338 18309 0,610269144 0,622778813 0,711091522 -0,05 -0,20 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0014090-1A MCM2 DNA re plication licensing factor MCM2 1433,04 15 48539 44727 54051 57129 50645 48259 59653 52304 52597 49106 52011 54852 0,48587655 0,187558194 0,471592351 0,08 0,16 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0005770-2C 

 
MCM3 

putati ve mi ni-chromos ome mai ntena nce (M CM) complex 
protein family 

 
1132,71 

 
14 

 
38110 

 
37392 

 
41981 

 
36038 

 
35599 

 
38043 

 
40683 

 
39541 

 
38814 

 
39161 

 
36560 

 
39680 

 
0,181822329 

 
0,75096186 

 
0,028276876 

 
-0,10 

 
0,02 

 
-0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.05G0010960-4D  MCM3 putati ve mini-chromosome mainte nance (M CM) complex 

protein family 

 841,37  11  15181  21400  17894  26203  16519  21921  20723  25322  25542  18158  21548  23862  0,366340743  0,075396319  0,511042487  0,25  0,39  -0,15  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0013580-2B MCM4 DNA re plication licensing factor mcm4 679,29 9 50952 47475 54093 58570 49382 53750 39577 61970 60023 50840 53901 53857 0,402227825 0,704835494 0,995690339 0,08 0,08 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006270-1A MCM5 DNA re plication licensing factor MCM5 3118,12 13 34954 39214 45581 30583 43019 42998 50185 35253 31628 39916 38867 39022 0,848954127 0,896677988 0,983430699 -0,04 -0,03 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001500-1P MCM5 DNA re plication licensing factor MCM5 852,15 7 24389 29790 25131 31098 30382 28536 25358 30462 35882 26436 30006 30567 0,126604868 0,300514026 0,866404685 0,18 0,21 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0010760-1A MCM6 minichromosome  maintena nce protein 675,57 9 32600 33778 34029 39341 30160 33558 19122 39127 34126 33469 34353 30792 0,761031174 0,679871645 0,617125059 0,04 -0,12 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0028590-1A MCM7 DNA re plication licensing factor MCM7 1188,40 13 47533 42838 42443 40849 39571 40423 49459 49514 44868 44271 40281 47947 0,076087585 0,17703146 0,008418364 -0,14 0,12 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0012560-3C 

 
MCO15.2 

Dihydrolipoyll ysine-residue succinyltransferase 
compone nt of 2-oxogluta rate de hydroge nase complex 

 
4489,79 

 
6 

 
99405 

 
97549 

 
83639 

 
95025 

 
96854 

 
95625 

 
113257 

 
96061 

 
97341 

 
93531 

 
95835 

 
102220 

 
0,669172189 

 
0,307694805 

 
0,314601464 

 
0,04 

 
0,13 

 
-0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0018830-2P 

 
MDAR1 

Structure and catalytic mecha nism of 
monode hydroascorbate re ductase, MDHA R, from Oryza 

 
6250,96 

 
17 

 
217876 

 
211098 

 
217753 

 
209759 

 
210286 

 
222015 

 
202226 

 
214605 

 
185586 

 
215576 

 
214020 

 
200805 

 
0,751419448 

 
0,164798413 

 
0,228806049 

 
-0,01 

 
-0,10 

 
0,09 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0018830-1A 

 
MDAR1 Structure and catalytic mechanism of 

monode hydroascorbate re ductase, M DHA R, from Oryza  

 
5333,78 

 
12 

 
83852 

 
87510 

 
91545 

 
86342 

 
86221 

 
89972 

 
79645 

 
76731 

 
79049 

 
87636 

 
87511 

 
78475 

 
0,963293376 

 
0,018639979 

 
0,003996321 

 
0,00 

 
-0,16 

 
0,16 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0004300-2D MDAR1 monodehydroascorbate reductase-like 1830,20 10 56497 52807 50211 60101 59815 62237 52178 35014 36828 53172 60718 41340 0,018841985 0,108367175 0,024344299 0,19 -0,36 0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0011470-1A MDAR5 Monodehydroascorbate reductase 5 mitochondrial 991,16 9 31164 31686 24350 36290 29834 34753 36357 25862 34479 29067 33626 32233 0,210711374 0,47324576 0,730662949 0,21 0,15 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022790-2B MDF20.10 DEK domain-contai ning chromati n associated protein 741,57 7 53493 60206 65133 50132 48783 54911 50239 50888 59598 59611 51276 53575 0,09646343 0,253231763 0,551820229 -0,22 -0,15 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022790-1A MDF20.10 DEK domain-contai ning chromati n associated protein 511,66 4 1163 1926 1913 1421 2500 1424 2260 2091 2810 1667 1782 2387 0,80697946 0,096662793 0,22294109 0,10 0,52 -0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0021590-2C MDH malate de hydrogenase, chl oroplastic-like 21932,79 19 135867 131840 137434 183660 165934 191610 148352 192143 178541 135047 180401 173012 0,004293218 0,043685029 0,648120304 0,42 0,36 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019480-1A MDH2 malate de hydrogenase,  cytoplasmic 86808,45 24 1343194 1362047 1398685 1446829 1335251 1339942 1189651 1307720 1331607 1367976 1374007 1276326 0,887191384 0,121839536 0,161949169 0,01 -0,10 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0017370-3D MDH9.17 protein BRE 552,38 3 15798 18628 17435 14108 14885 15150 12193 14176 17933 17287 14714 14767 0,042788144 0,249625303 0,976712682 -0,23 -0,23 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004970-1A MEC18.18 Activator of 90 kDa  heat shock protein ATPase 2064,56 10 32544 32069 31822 29407 27545 29679 33086 25969 27262 32145 28877 28772 0,009685221 0,199892493 0,965726962 -0,15 -0,16 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004970-2B MEC18.18 Activator of 90 kDa  heat shock protein ATPase 1982,09 10 59382 59078 57369 49090 48579 50653 68368 53152 56332 58610 49441 59284 0,00048808 0,89226655 0,103044882 -0,25 0,02 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003080-3C MEE65 Cycli n/Brf 1-like T BP-bi ndi ng protein 20883,69 25 536930 575160 609578 389818 641129 426036 578353 546400 667569 573890 485661 597440 0,338283086 0,603987398 0,265442595 -0,24 0,06 -0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008380-3D MER3 DExH-box ATP- dependent RNA  helicase DExH17 1803,54 25 13625 12587 12316 13150 13801 14148 14698 10965 13906 12843 13700 13189 0,158298773 0,787722183 0,686025608 0,09 0,04 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0042140-1B MFC16.18 small nuclea r ribonucleoprotein-associate d protein B 1502,69 5 36381 41192 42748 38070 31559 31552 16196 26853 36151 40107 33727 26400 0,092333976 0,087030996 0,300066397 -0,25 -0,60 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0014490-1A 

 MFP2 glyoxysomal fatty aci d beta-oxidation multifunctional 

protein MFP-a 

 
5674,32 

 
26 

 
134597 

 
138091 

 
152798 

 
149515 

 
142814 

 
145866 

 
111281 

 
132966 

 
141124 

 
141829 

 
146065 

 
128457 

 
0,512683261 

 
0,272090116 

 
0,125509505 

 
0,04 

 
-0,14 

 
0,19 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0017390-1A Mge1 Co-chape rone GrpE famil y protein 1716,93 8 39272 43038 23307 42628 49107 41517 96943 51125 48921 35205 44418 65663 0,229030728 0,143702354 0,250703697 0,34 0,90 -0,56 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0017390-3C Mge1 Co-chape rone GrpE famil y protein 1703,46 8 31662 33571 17569 28976 35511 30342 73584 38814 36113 27601 31610 49504 0,500928874 0,169292129 0,217216581 0,20 0,84 -0,65 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018980-1A MGP1 putati ve ATP s ynthase 24 kDa subunit mitochondrial 5680,21 14 184955 205537 193968 155814 182810 171170 151566 160940 161804 194820 169932 158103 0,064509284 0,005691884 0,235402817 -0,20 -0,30 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018960-1A MGP1 putati ve ATP s ynthase 24 kDa subunit mitochondrial 5604,18 17 15565 19166 14134 20605 19551 21136 15715 13957 14608 16288 20430 14760 0,057456731 0,388931493 0,001214486 0,33 -0,14 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014440-3D MHK10.9 uncharacte rized protei n LOC103654780 1275,79 3 25823 26603 26374 22958 25593 28428 28134 28844 28198 26267 25660 28392 0,723115164 0,002796439 0,162050858 -0,03 0,11 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031120-2D MIRO1 Mitochondrial Rho GTPase 1 4521,87 24 56678 48052 54531 55920 38793 53981 54339 62538 51248 53087 49565 56042 0,588966094 0,525194616 0,367230778 -0,10 0,08 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031120-1A MIRO1 Mitochondrial Rho GTPase 4031,58 21 12356 12595 12058 12218 9155 15660 12723 16741 12983 12336 12344 14149 0,996852365 0,237855505 0,473587702 0,00 0,20 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008490-4D MJB24.14 Galactose mutarotase-like  superfa mily protein 2004,63 9 50307 59510 50016 42208 35256 37717 26669 39257 46244 53277 38394 37390 0,016156289 0,071482884 0,87688018 -0,47 -0,51 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0006050-1A MJC20.7 Metal-de pendent protein hydrolase 1019,09 5 76984 74589 75909 69288 79054 72583 46405 72756 81546 75828 73642 66902 0,499975379 0,446407454 0,571222289 -0,04 -0,18 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0028050-1A MJI6.21 Cofactor-independent phos phogl yce rate mutase 829,69 8 26528 25929 26124 26318 28267 24215 27727 19675 26973 26193 26267 24792 0,953627635 0,614938096 0,628781861 0,00 -0,08 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0009630-2B MLP423 MLP-like  protein 423 2815,09 3 52292 80478 36388 105052 71154 81407 71787 85132 71963 56386 85871 76294 0,145442343 0,217860577 0,431800866 0,61 0,44 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0008290-1A MLS Malate synthase, glyoxysomal 7885,50 27 169580 158229 177013 132959 196854 179191 123211 140416 170490 168274 169668 144706 0,947292175 0,18783042 0,348595545 0,01 -0,22 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 



 

 

1
0

0
 

Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0008290-2B  MLS  Malate synthase, glyoxysomal  7136,40  21  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  -  -  -  -  -  -  -  -  -  - 

Sspon.03G0010210-1P MMDH1 malate dehydroge nase, mitochondrial-like 60917,05 19 429554 462266 441748 396845 447016 437822 265045 423552 450811 444523 427228 379803 0,394279146 0,332077053 0,473055215 -0,06 -0,23 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010210-3C MMDH2 malate de hydrogenase,  mitochondrial 42579,66 16 139471 141342 135202 133995 138527 139179 101846 145282 153982 138672 137234 133703 0,587484217 0,774755414 0,838228256 -0,02 -0,05 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010210-1A MMDH2 malate de hydrogenase,  mitochondrial 41668,46 16 68055 63220 65027 60096 67835 76429 45267 79084 78534 65434 68120 67628 0,614419959 0,855144305 0,969627622 0,06 0,05 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016290-1A MMT1 methionine  S- methyltransferase 332,42 2 18907 12083 18645 24048 21020 24445 14450 21507 24368 16545 23171 20108 0,055735156 0,389704868 0,384529734 0,49 0,28 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0005280-4D MNF13.1 RNA-bi nding (RRM/RBD/RNP motifs) family protein 8653,05 11 110248 110636 123883 116724 95625 99428 84873 108566 116126 114922 103926 103188 0,235810287 0,323371326 0,95168646 -0,15 -0,16 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0017630-1A MOD1 Enoyl-acyl-carrier-protein] reductase NADH] chloroplastic 1447,47 3 58606 61056 96838 74729 52380 52876 12416 46565 46495 72167 59995 35159 0,445161777 0,092252276 0,140747418 -0,27 -1,04 0,77 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.07G0027200-1B  MOD1 enoyl-acyl-carrier-protei n] reductase NA DH] 2, 

chloroplastic-like isoform  X2 

 1081,26  5  35761  32172  35982  36156  34728  33189  28220  28627  29005  34638  34691  28617  0,973669816  0,008672778  0,002373957  0,00  -0,28  0,28  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0016210-1A MORF1 predi cted protein 3703,31 8 92499 105832 101448 82931 71076 87274 22597 97257 122533 99927 80427 80796 0,035204717 0,561528428 0,990893154 -0,31 -0,31 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016880-1A MORF2 multi ple orga nellar RNA  editi ng factor 2,  chloroplastic-like 1241,30 4 27265 26970 28683 33713 33281 28503 25010 28951 24753 27639 31832 26238 0,074767887 0,390772657 0,060067358 0,20 -0,08 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016880-2B MORF5 multi ple orga nellar RNA  editi ng factor 2,  chloroplastic-like 1580,13 4 30525 33317 32814 25958 27627 25117 32219 36799 33618 32219 26234 34212 0,006148764 0,282029121 0,006651853 -0,30 0,09 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0023430-2D MORF5 multi ple orga nellar RNA  editi ng factor 2,  chloroplastic-like 461,06 2 981580 1017646 767668 36433 894658 643495 27221 562162 835916 922298 524862 475100 0,210044441 0,148108934 0,893290055 -0,81 -0,96 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004230-2C MORF8 DA G protein 3217,41 8 383147 458290 675265 492958 608856 455082 492951 633252 476712 505567 518965 534305 0,898928729 0,789509862 0,832319101 0,04 0,08 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004230-1P MORF8 DA G protein 1916,80 8 140723 146129 166520 155408 119930 111318 54742 141329 140333 151124 128886 112135 0,227441085 0,26023442 0,625288666 -0,23 -0,43 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0011700-2B MORF9 multi ple orga nellar RNA  editi ng factor 9,  chloroplastic-like 988,85 3 22683 13001 22609 28413 24716 24094 0 30191 34676 19431 25741 32433 0,144558017 0,856350156 0,726434014 0,41 0,74 -0,33 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0000200-2D MPA1 puromycin-sensitive aminopeptidase 8193,38 37 117668 119232 118131 120214 100332 117783 85943 104818 106135 118344 112776 98965 0,425330169 0,041406895 0,201349524 -0,07 -0,26 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0000150-1A MPA24.10 2-oxoglutarate dehydrogenase, mitochondrial-like 2505,28 28 116143 97734 121776 127175 114661 114442 77134 121139 125589 111884 118759 107954 0,458620566 0,829325823 0,537122999 0,09 -0,05 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0012790-4D MPA24.10 2-oxogl utarate dehydrogenase E1  component 953,84 18 40167 46270 51341 47776 52204 47847 35719 46101 52501 45926 49276 44773 0,398402002 0,853711505 0,427588528 0,10 -0,04 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005630-3C MPA24.11 Putati ve serine peptidase S28 famil y protein 778,72 3 47887 46686 42759 32096 36636 38640 35801 36703 38259 45777 35790 36921 0,015748019 0,006564328 0,613078168 -0,36 -0,31 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013460-1A MPK4 salt-induce d MA P kinase 1 1040,90 4 29998 31122 30189 26380 28047 28737 23301 20121 27548 30436 27721 23657 0,025462374 0,035837537 0,146799186 -0,13 -0,36 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018870-2P MPK9 Mitoge n-activate d protei n kinase 17 345,28 2 0 0 0 3956 19077 0 0 35264 0 0 11516 35264 - - - - - -1,61 - - - - 

Sspon.03G0022790-2B MPPalpha1 mitochondrial-processing pe ptidase  alpha subunit 7472,74 27 60911 61800 63106 74532 70168 72707 50887 64734 60266 61939 72469 58629 0,001749979 0,467732811 0,031681811 0,23 -0,08 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022790-1A MPPalpha1 mitochondrial-processing pe ptidase  alpha subunit 7357,39 26 62336 65332 64582 66754 63766 70198 61969 83611 73263 64083 66906 72948 0,243365851 0,233017365 0,406563337 0,06 0,19 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003890-1A MPPalpha2 mitochondrial-processing pe ptidase subunit alpha-like 3131,62 18 76540 75531 83646 73739 72084 73374 72281 78304 69025 78572 73065 73203 0,101766678 0,223342285 0,962625603 -0,10 -0,10 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006110-1A MPPbeta Pepti dase beta subunit 8717,42 28 255228 221760 253806 231728 232751 230042 195653 232384 247082 243598 231507 225039 0,331663426 0,379359946 0,694499942 -0,07 -0,11 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002660-1A MPT3 Mitochondrial phosphate carrier protein 3, mitochondrial 9812,02 13 181416 188766 227026 199788 190762 193857 184970 164863 203572 199069 194802 184468 0,781493945 0,463297525 0,419164622 -0,03 -0,11 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.02G0013410-2B  MPT3 mitochondrial phosphate carrier protei n 3, mitochondrial- like  991,94  3  18435  26517  23580  17267  15148  17306  23257  30317  60339  22844  16574  37971  0,063877886  0,262575096  0,133508707  -0,46  0,73  -1,20  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0007110-1A MQD22.17 ATP synthase subunit delta', mitochondrial 5168,61 7 186397 177396 180756 185602 200980 196935 130100 258127 235323 181516 194505 207850 0,07034827 0,541614315 0,753635002 0,10 0,20 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003520-1P MQJ2.6 cinna moyl-CoA  re ductase  1 1230,37 2 37165 21687 40240 24670 48841 31575 18770 33189 36089 33031 35029 29349 0,838687417 0,663557918 0,560770742 0,08 -0,17 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0000450-3C MQK4.18 putati ve 4-hydroxy-4-methyl-2-oxogluta rate aldolase 2 1106,93 4 34729 30918 20094 43147 26749 23885 42199 34702 23713 28580 31260 33538 0,736626172 0,513907216 0,791252483 0,13 0,23 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017970-2B MQK4.27 Monocopper oxidase-like  protein SKU5 9449,35 12 53742 61769 57552 40144 41306 44039 42761 53626 51820 57687 41830 49402 0,003602766 0,1123281 0,100137892 -0,46 -0,22 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0012450-2B 

 
MRF1 

MA3 DO MAIN-CO NTAINING TRANSLATION 
RE GULATO RY FA CTO R 1-like 

 
5677,86 

 
41 

 
110852 

 
127143 

 
119333 

 
161936 

 
118257 

 
134560 

 
116704 

 
158022 

 
143307 

 
119109 

 
138251 

 
139345 

 
0,231587617 

 
0,193842401 

 
0,95334085 

 
0,22 

 
0,23 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0012450-1A 

 
MRF1 MA3 DO MAIN-CO NTAINING TRA NSLATIO N 

REGULATORY FACTOR 1-like 

 
5328,95 

 
38 

 
52220 

 
59129 

 
58577 

 
59037 

 
52429 

 
64950 

 
47657 

 
57387 

 
59090 

 
56642 

 
58805 

 
54711 

 
0,636902237 

 
0,669269034 

 
0,465135744 

 
0,05 

 
-0,05 

 
0,10 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0008480-1A MRF1 Topoisomerase-like protein 451,13 4 21495 26512 23420 42127 28638 29925 9808 29950 25262 23809 33563 21673 0,098115889 0,750093079 0,185719068 0,50 -0,14 0,63 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0004250-1A MRH10.6 nuclear tra nsport  factor 2-like  isoform X2 1257,64 7 50373 55287 58762 55960 49489 54162 32571 49474 56828 54807 53204 46291 0,632820311 0,324211388 0,405142742 -0,04 -0,24 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0018440-2B MRO11.1 SRC2 7839,65 13 238615 229208 212990 216905 213889 209680 155436 234974 221645 226938 213492 204018 0,158660374 0,423022137 0,720659857 -0,09 -0,15 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0018440-1A 

 
MRO11.1 

Calcium-de pende nt lipid-bi nding (CaLB domain) family 
protein 

 
6208,53 

 
12 

 
98358 

 
92802 

 
87792 

 
109755 

 
109789 

 
104398 

 
54400 

 
105663 

 
99980 

 
92984 

 
107981 

 
86681 

 
0,013284075 

 
0,722026947 

 
0,261922181 

 
0,22 

 
-0,10 

 
0,32 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0031860-1A 

 
MS1 

5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 
methylt ransferase 1 

 
36319,36 

 
36 

 
491093 

 
475873 

 
508757 

 
449345 

 
444395 

 
440719 

 
389771 

 
369044 

 
419059 

 
491907 

 
444820 

 
392625 

 
0,008694321 

 
0,004608691 

 
0,023897694 

 
-0,15 

 
-0,33 

 
0,18 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0024520-3C 

 
MS1 

5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 
methylt ransferase 1 

 
17748,38 

 
25 

 
18832 

 
18973 

 
17738 

 
26296 

 
26201 

 
23266 

 
16975 

 
20383 

 
20878 

 
18514 

 
25254 

 
19412 

 
0,003228616 

 
0,52412864 

 
0,020856925 

 
0,45 

 
0,07 

 
0,38 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.01G0024520-1P  MS1 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 

methyltransferase 1  

 8013,34  26  113552  114850  116589  118493  117768  114033  101121  134792  150809  114997  116765  128907  0,34131194  0,396684631  0,455418823  0,02  0,16  -0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0020890-1A MSBP2 membrane steroid-binding protein 2-like 6562,57 9 79233 70035 75492 60071 71685 69171 64330 78382 71375 74920 66975 71363 0,147013808 0,5044873 0,460270725 -0,16 -0,07 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0024880-1B MSD1 superoxi de dismutase 16018,68 13 601919 592482 630060 553698 609195 617946 552166 571761 627178 608154 593613 583701 0,562670826 0,385777203 0,758864076 -0,03 -0,06 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0010420-1A MSD1 Superoxide dismutase 12196,15 8 44043 43843 45663 41985 51520 54119 42994 44351 50792 44517 49208 46046 0,277270428 0,569904398 0,512386339 0,14 0,05 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0023910-1A MSF3.12 small nuclea r ribonucleoprotein  E 4301,97 2 64509 50872 46250 97699 89006 56653 0 56587 35989 53877 81119 46288 0,116436239 0,256889208 0,072324484 0,59 -0,22 0,81 UNCHANGED - - - 

Sspon.01G0045680-1P MSI1 MSI type nucleos ome/chromatin asse mbl y factor C 1250,82 6 60889 68389 55560 57694 47813 53221 54064 56920 61141 61612 52909 57375 0,137150945 0,375287916 0,273279858 -0,22 -0,10 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009000-1A MSI1 nucle osome /chroma tin  assembly factor 104 1113,93 6 15387 15655 13267 19225 12139 13219 20379 15640 16310 14770 14861 17443 0,970609717 0,183039768 0,385920087 0,01 0,24 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 
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AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.01G0045680-1B  MSI1  MSI type nucleos ome/chromatin asse mbl y factor C  1038,83  5  19367  19490  15073  15788  15657  17327  14109  19802  19755  17977  16258  17889  0,329043774  0,972255242  0,453024788  -0,15  -0,01  -0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0007870-1A MSI4 WD-40 re peat-containi ng protein MSI4 8337,07 17 266738 269422 272065 235953 253104 217441 65300 240705 279906 269408 235499 195304 0,031175601 0,324341108 0,579675451 -0,19 -0,46 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018480-2C MSJ1.11 splicing factor 3 B s ubunit 1-like 596,32 15 36084 37952 41837 38113 36611 34127 48222 37114 46376 38624 36284 43904 0,318340793 0,240294039 0,103600871 -0,09 0,18 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0019200-2D MSJ1.9 NA DH:quinone re ductase-like 1206,41 6 39555 40064 38255 26774 45782 31475 31271 33318 42136 39291 34677 35575 0,466658294 0,332905356 0,898592989 -0,18 -0,14 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000430-1A MSJ1.9 NA DH:quinone re ductase-like 1134,29 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0034520-3D MTE17.25 cell wall protein IFF6-like 7449,40 10 256025 234602 248083 272439 273281 264564 213408 257076 294699 246236 270095 255061 0,025181278 0,734929667 0,559570967 0,13 0,05 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0034520-1B MTE17.25 cell wall protein IFF6-like 7114,94 11 69596 59341 61313 42679 41008 47868 48528 53706 55054 63417 43851 52429 0,006498126 0,041762225 0,04027082 -0,53 -0,27 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042430-1B MTHFR2 brown midrib2 1095,00 12 37472 38774 38165 39262 39271 43366 48657 37424 34980 38137 40633 40354 0,153062783 0,627765859 0,952777825 0,09 0,08 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0037880-1B MTI20.21 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  9 1185,80 4 28932 20136 12751 11491 25568 22094 32266 25323 31504 20606 19718 29698 0,894795884 0,153376639 0,104599132 -0,06 0,53 -0,59 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0014470-3C MUF9.2 exonuclease V, chloroplastic-like isoform X2 2105,28 2 0 3036 2009 1064 1940 1914 0 1600 1607 2523 1639 1604 0,96612454 0,587286996 0,40065535 -0,62 -0,65 0,03 - - - - 

Sspon.02G0004130-1A MUL8.9 Saccharopine dehydrogenase 1088,45 4 27945 31631 32543 32571 30329 32361 16796 30390 30681 30706 31753 25956 0,54295092 0,377604722 0,279274055 0,05 -0,24 0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0020380-1A MXC20.6 Betaine  aldehyde  dehydroge nase 2 mitochondrial 2526,52 5 43577 56981 60221 45210 45777 38703 33851 55139 40129 53593 43230 43040 0,136701025 0,263263402 0,978750918 -0,31 -0,32 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0042010-1B MXC20.6 Betaine  aldehyde  dehydroge nase 2 mitochondrial 2222,21 4 19582 28218 27600 31512 21560 18695 30528 30248 18758 25133 23922 26511 0,812351276 0,78712289 0,661678492 -0,07 0,08 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0015370-3D MYH19.60 Putati ve translation elongation factor fa mily protein 1676,18 2 41905 75497 43471 48013 57859 47955 95886 50854 51768 53624 51276 66169 0,847216482 0,53399434 0,383223975 -0,06 0,30 -0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003140-3C MYH9.9 Splicing factor CC1-like 612,15 3 15488 14353 14742 16127 13754 14899 10499 14710 17373 14861 14927 14194 0,935286376 0,758761155 0,746409017 0,01 -0,07 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003140-4D MYH9.9 Splicing factor CC1-like 297,42 2 7329 6762 5683 5696 5845 5683 3741 6943 8332 6591 5741 6339 0,154926496 0,869460013 0,683242792 -0,20 -0,06 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0041730-1C NAA15 acetyltra nsferase 1-like  protein 659,16 8 38733 37071 36260 40645 27156 38345 42921 41604 40215 37355 35382 41580 0,665159964 0,016724328 0,217499988 -0,08 0,15 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0007160-1A NAD-ME1 Malic enzyme 678,32 5 24491 23520 28711 24771 24960 22300 31293 28781 26675 25574 24010 28916 0,436173109 0,183123577 0,036455277 -0,09 0,18 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006750-2B NA DP- ME1 probable  gluta mate  carboxype ptidase  LAMP1 7410,65 24 40134 44662 40816 37095 42130 41831 31372 38908 46124 41870 40352 38802 0,51992419 0,531508747 0,751043581 -0,05 -0,11 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006680-2D NA DP- ME1 NA DP-depe nde nt malic enzyme-like 5291,62 16 50753 55590 54916 31475 50942 41042 28864 46135 54990 53753 41153 43330 0,096345262 0,253343069 0,830178878 -0,39 -0,31 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007410-1A NA DP- ME2 NA DP-depe nde nt  malic enzyme 1546,76 15 43444 46209 42258 29630 37297 34043 9745 27314 35880 43970 33657 24313 0,014768006 0,064920048 0,308042525 -0,39 -0,85 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011420-4D NA DP- ME3 Malic enzyme 10044,13 22 143975 130589 122413 213165 158830 185383 112656 179325 158090 132326 185793 150024 0,0340519 0,439590529 0,22809071 0,49 0,18 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047290-1B NA DP- ME4 NA DP-depe nde nt  malic enz yme 3 4133,35 12 52098 50373 51970 44960 48737 55028 58740 58169 53578 51481 49575 56829 0,55838606 0,036244537 0,09705058 -0,05 0,14 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003200-1A NAP1;1 Nucleos ome asse mbly protein 1 2376,89 12 24124 27084 28778 22944 19109 24878 19991 28159 23484 26662 22310 23878 0,115839435 0,365419229 0,618791986 -0,26 -0,16 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014990-2B NAP1;2 Nucleos ome asse mbly protein 1 4750,06 12 178836 164138 171063 185009 180537 177021 168385 194098 185733 171345 180856 182739 0,120509363 0,259610877 0,823706388 0,08 0,09 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014990-3D NAP1;2 Nucleos ome asse mbly protein 1 4639,19 11 61631 56688 59544 57384 55997 54906 43333 49952 47802 59288 56095 47029 0,117130651 0,007145715 0,012014361 -0,08 -0,33 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003200-2B NAP1;2 Nucleos ome asse mbly protein 1 2522,02 14 58623 65842 70504 98969 82430 107316 72891 102774 85645 64990 96238 87103 0,018093342 0,076633312 0,46538967 0,57 0,42 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0007310-1P NDK1 Nucleoside diphos phate kinase fa mily protein 27894,29 9 399726 382380 398849 504773 533921 536355 313017 521318 464305 393652 525016 432880 0,000347652 0,563717796 0,217270702 0,42 0,14 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0014210-1A 

 NDK1 Identification and characterization of the first plant G- 

quadruplex bindi ng protein e ncode d by the  Zea ma ys L. 

 
15902,15 

 
7 

 
533609 

 
528487 

 
501387 

 
526655 

 
506206 

 
513194 

 
512771 

 
487954 

 
482353 

 
521161 

 
515352 

 
494359 

 
0,644466192 

 
0,121777582 

 
0,131750672 

 
-0,02 

 
-0,08 

 
0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0063130-1P NFD2 protein NUCLEA R FUSIO N DE FECTIVE 2-like 1371,08 4 10740 7762 5883 4798 14632 5096 7256 5376 6398 8128 8175 6343 0,990025711 0,303886056 0,605725744 0,01 -0,36 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0063130-1D NFD2 RNA  binding protein 1245,94 3 10161 10878 10097 7950 14650 6465 6663 7281 9629 10379 9688 7858 0,798470608 0,054707856 0,531311492 -0,10 -0,40 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006160-1P NFYB3 nuclear factor YB2 1831,18 2 53416 47203 50625 50333 50666 44660 58364 52793 50385 50415 48553 53847 0,521158604 0,311908913 0,158961655 -0,05 0,10 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004480-3C NFYB6 nuclear t ranscri ption factor Y  subunit B-6 912,80 2 39797 42367 38831 36016 32954 34879 22252 41140 39025 40331 34616 34139 0,014454402 0,365139506 0,940838124 -0,22 -0,24 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003290-2B NFYB8 Nuclear trans cripti on factor Y subunit  B-3 795,12 2 28079 23432 22720 28008 26814 23251 25308 25390 21678 24744 26024 24125 0,592708256 0,78090665 0,369941663 0,07 -0,04 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0015190-1A NF-YC11 CCA AT-HA P5-tra nscripti on factor 59 1228,57 2 25453 23339 23601 26087 21078 25415 37978 21516 28390 24131 24193 29294 0,972661105 0,344379825 0,367451671 0,00 0,28 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0011880-3D NFYC3 Nuclear transcripti on factor Y subunit C-6 5871,05 7 86512 95452 73076 89395 78513 66594 81351 82962 82069 85013 78167 82127 0,500504263 0,680861995 0,580910834 -0,12 -0,05 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0038730-1B NIFS1 cysteine  desulfurase, mitochondrial-like 757,64 6 46947 41176 43550 47397 43799 42293 35084 26274 42072 43891 44496 34477 0,801884895 0,125223547 0,105897516 0,02 -0,35 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012550-1A NIFU4 Os11g0549665 1801,03 3 20493 20824 19549 26583 21186 25590 22561 30407 22797 20289 24453 25255 0,070678705 0,129277932 0,806407173 0,27 0,32 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002730-3D NIR1 Ferredoxin--nitrite reductase, chloroplastic 1090,23 10 8508 7814 5222 12461 7992 13249 16780 9104 11853 7182 11234 12579 0,102174639 0,09307243 0,653636841 0,65 0,81 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027520-1A NLP2-2 Nitrilase-like protei n 2 787,50 2 20094 27522 17495 21954 26072 16535 0 12552 24661 21704 21520 18606 0,966319554 0,295153331 0,298514289 -0,01 -0,22 0,21 UNCHANGED - - - 

Sspon.01G0051030-1C NLP3 Ome ga-a midase  chloroplastic 3733,06 12 95800 87118 79475 72878 90563 72254 70904 66269 86075 87464 78565 74416 0,308405472 0,161831056 0,650025683 -0,15 -0,23 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0053970-1C NMD3 nonsense- mediate d mRNA  deca y NM D3 famil y protein 639,34 7 17223 19748 20900 20333 20889 20552 12099 16888 20489 19291 20591 16492 0,301723199 0,352393127 0,167657863 0,09 -0,23 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0031520-2D NMT1-2 glycylpepti de N-te tradecanoylt ransferase 1 998,91 7 45131 49746 45922 42486 40324 44037 30270 42603 40648 46933 42282 37840 0,059794707 0,08995866 0,326435388 -0,15 -0,31 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009770-1A NO P5-2 putati ve nucleolar protein 5-1 1873,56 16 66744 70571 77329 96368 64352 84065 93474 110115 69795 71548 81595 91128 0,364280295 0,18094798 0,558594711 0,19 0,35 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009840-1A NOP56 nucle olar protein NO P56-like protein 4382,04 18 130786 120911 119341 129729 106424 109934 90011 117598 126227 123680 115362 111279 0,362042754 0,341351639 0,771016023 -0,10 -0,15 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009800-1A NRP2 NA P1-relate d protein 2 9412,81 10 224558 209319 245744 235948 186689 212600 189976 248919 242785 226540 211746 227227 0,450698829 0,976042209 0,546102808 -0,10 0,00 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 
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AgNO3_0.5_T 
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AgNO3_0.5_T 
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ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0014760-1A  NRPB11 DNA-dire cted RNA  polymerases II,  IV  and V s ubunit  11- 
like 

 1343,35  2  58615  63076  49858  49684  64320  46097  0  44049  62752  57183  53367  53400  0,604232056  0,3194647  0,411976645  -0,10  -0,10  0,00  UNCHANGED  -  -  - 

Sspon.01G0055960-2D NRPB2 DNA-dire cted RNA  polymerase  II  subunit 2 474,71 2 6246 5357 6640 6244 6198 5003 5750 0 6753 6081 5815 6251 0,657338889 0,421396194 0,484911335 -0,06 0,04 -0,10 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0018120-2B NRPB3 DNA-dire cted RNA  polymerases II,  IV  and V s ubunit  3 1937,75 7 61858 56052 49747 42800 43677 47047 53194 44334 50574 55885 44508 49367 0,037990616 0,210472899 0,172521 -0,33 -0,18 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0018120-1A NRPB3 DNA-dire cted RNA  polymerases II,  IV  and V s ubunit  3 1477,44 2 44476 39312 37709 40741 35118 36105 27905 48026 43649 40499 37321 39860 0,301080344 0,925725754 0,709810895 -0,12 -0,02 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0047570-2D 

 NRPB8A DNA-dire cted RNA pol ymerases I, II, and III 17.1 kDa  

polypeptide 

 
362,24 

 
2 

 
51275 

 
30641 

 
34590 

 
40051 

 
23620 

 
37193 

 
57543 

 
25591 

 
43156 

 
38835 

 
33621 

 
42097 

 
0,555007189 

 
0,785285249 

 
0,466305124 

 
-0,21 

 
0,12 

 
-0,32 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0018230-1A NRPE1 DNA-dire cted RNA  polymerase  V  subunit 1 459,56 6 17195 17362 17383 19327 14410 17876 11108 19778 18097 17313 17204 16328 0,944124705 0,72928297 0,786588441 -0,01 -0,08 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030110-1B NRPE5A DNA-dire cted RNA polyme rase V subunit 5A-like 504,82 2 21485 27886 22288 19564 17683 15048 12603 20103 20186 23886 17432 17631 0,05480062 0,124032836 0,947444576 -0,45 -0,44 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004050-2B NSF Vesicle-fusing ATPase 897,31 10 25368 22644 26073 38302 27945 44568 13410 29344 20919 24695 36938 21224 0,068994729 0,502920329 0,078422015 0,58 -0,22 0,80 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0020440-1B NSRA predi cted protein 1300,72 3 101394 112608 116103 99273 157554 150733 67370 90923 110408 110035 135853 89567 0,244174279 0,19619862 0,10552579 0,30 -0,30 0,60 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.04G0025950-2C  NTF2 Nuclear trans port factor 2 (NT F2 ) family protein with RNA 

binding (RRM-RBD-RNP motifs) domain 

 1334,83  3  42755  35928  38507  52010  40411  47978  58329  46574  36609  39063  46800  47171  0,121037159  0,285714184  0,961044509  0,26  0,27  -0,01  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0013270-1A NTF2 RNA-binding protein-like 1033,83 5 58210 51824 54479 57666 56807 54365 47679 61466 57145 54838 56279 55430 0,530077615 0,901026344 0,849273189 0,04 0,02 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0020080-3D NTF2A Nuclear trans port factor 2 1882,85 4 88323 105802 129438 114961 87196 107702 96991 138371 73380 107854 103287 102914 0,768912199 0,836379444 0,986512158 -0,06 -0,07 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000020-1A NTR2 Thiore doxin re ductase NTRB 4980,60 8 130565 127912 127411 113388 112884 110664 75018 111281 118654 128629 112312 101651 0,000223328 0,116745582 0,474246813 -0,20 -0,34 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0009700-1A NUCL1 Putati ve nucleoli n-like famil y protein 2074,36 13 157795 138414 152781 171134 149529 159576 179465 182690 169196 149663 160080 177117 0,288876589 0,017970301 0,084168865 0,10 0,24 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019170-2B NUCL1 nucle olin 2-like 1116,72 7 45959 37603 41198 60662 34491 61417 67766 59213 52839 41587 52190 59939 0,312225961 0,020771384 0,475514516 0,33 0,53 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0029730-1C NUCL1 Nucleolin 1 637,67 6 32083 29876 28760 39497 31204 35142 37965 39102 35263 30240 35281 37444 0,123067203 0,008626179 0,460534702 0,22 0,31 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012910-3C NUP50B Nuclear pore  complex protein NUP50A 1465,25 7 37284 37890 29213 33886 29966 31861 40584 32694 35176 34796 31904 36152 0,392212312 0,728388854 0,176332801 -0,13 0,06 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0008300-1A NUP50B Nuclear pore  complex protein NUP50A 1354,47 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0031930-2B OASA1 cysteine  synthase 13829,99 19 265624 273773 274120 298323 280183 271072 267789 242611 251304 271172 283193 253902 0,229142929 0,093748705 0,054717367 0,06 -0,09 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017910-1P OASB Cystei ne synthase mitochondrial 13506,65 22 155783 156196 165643 147343 151050 148717 176006 167657 189329 159207 149037 177664 0,040175743 0,059732523 0,0110665 -0,10 0,16 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017910-1A OASB Cystei ne synthase mitochondrial 12823,95 20 105680 111571 120897 116828 122904 124277 75851 77842 89997 112716 121336 81230 0,158908553 0,007329262 0,001288885 0,11 -0,47 0,58 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0006260-1A OBAP1A oil body-associate d protei n 1A 2848,27 6 19024 34214 22779 2387 49476 5311 14808 20936 37350 25339 19058 24365 0,71301203 0,910409759 0,765915978 -0,41 -0,06 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007240-1A OBAP2A oil body-associate d protei n 2B 1200,37 3 21141 21654 26670 11776 31908 13595 24318 18204 21996 23155 19093 21506 0,575230485 0,546606381 0,735895882 -0,28 -0,11 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015580-2B OEP161 oute r envel ope  pore protein 16 , chloroplastic 700,04 2 26634 31374 38398 27959 31734 24847 22865 20800 28965 32135 28180 24210 0,373842652 0,132568298 0,27707053 -0,19 -0,41 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0038520-1B OEP162 oute r envel ope pore protein 16-2, chloroplastic-like 4029,31 8 80204 87396 94035 40950 86399 47826 65840 68410 92042 87212 58392 75431 0,12141639 0,271596834 0,357978291 -0,58 -0,21 -0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015800-2B OEP80 oute r envel ope  protein 8 0, chloroplastic 422,77 2 176847 20308 48952 122017 203879 206191 10278 160320 169050 82036 177362 113216 0,161088393 0,681177423 0,334395369 1,11 0,46 0,65 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010980-1A OMT1 caffeic acid O-methyltransferase 2023,94 3 1498 0 0 3736 7457 3920 10374 3902 1519 1498 5038 5265 - - 0,941443932 1,75 1,81 -0,06 - - UNCHANGED - 

Sspon.04G0028100-1B OOP probable  cytos olic oli gope ptidase A 2491,85 16 59987 61854 59137 53204 41837 53026 40773 53823 60151 60326 49356 51582 0,046233007 0,203718511 0,760864575 -0,29 -0,23 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0021470-1T OOP probable  cytos olic oli gope ptidase A 2335,00 19 72949 68898 70882 77589 73697 80953 60678 88409 86197 70910 77413 78428 0,053595861 0,449300825 0,91695001 0,13 0,15 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0051840-2P ORP3C Oxyste rol-bi nding protei n-relate d protein 3C 2603,46 13 51543 55303 61117 54543 57990 55258 44363 48725 54598 55988 55930 49229 0,985554814 0,171954263 0,100165286 0,00 -0,19 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0011710-1P ORRM2 glycine-rich RNA-bi ndi ng protein 4,  mitochondrial 1089,79 2 36276 36732 31874 29728 36937 27824 29757 42453 41802 34960 31496 38004 0,337000543 0,527983118 0,260896186 -0,15 0,12 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0001750-1A 

 
OST1A 

Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 
glycosylt ransferase 6 7 kDasubunit 

 
332,63 

 
2 

 
20243 

 
17827 

 
18088 

 
22144 

 
23958 

 
22021 

 
27346 

 
21113 

 
20755 

 
18719 

 
22708 

 
23071 

 
0,015691918 

 
0,128037484 

 
0,878452851 

 
0,28 

 
0,30 

 
-0,02 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0018050-3D 

 
OST48 

Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 
glycosylt ransferase 4 8 kDa subunit 

 
950,64 

 
8 

 
29414 

 
31007 

 
37483 

 
36342 

 
36511 

 
36119 

 
25670 

 
32397 

 
33642 

 
32635 

 
36324 

 
30570 

 
0,209573435 

 
0,586451985 

 
0,081004201 

 
0,15 

 
-0,09 

 
0,25 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.02G0018050-1A 

 OST48 Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 

glycosyltransferase 48 kDa subunit 

 
806,99 

 
7 

 
20254 

 
21546 

 
22700 

 
33182 

 
33845 

 
30572 

 
16105 

 
25228 

 
25386 

 
21500 

 
32533 

 
22240 

 
0,000837844 

 
0,825760656 

 
0,03320287 

 
0,60 

 
0,05 

 
0,55 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0005370-1A OTC Ornithine carbamoyltransferase, chloroplastic 1934,79 9 124858 127641 127091 151698 111776 130902 109085 128666 148475 126530 131459 128742 0,691781176 0,855660022 0,874894959 0,06 0,02 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0002940-1A 

 OTU1 OVARIA N T UM OR DO MAIN-contai ning de ubi quitinati ng 

enzyme 1-like  

 
3234,94 

 
5 

 
59831 

 
51028 

 
49223 

 
59703 

 
32249 

 
41875 

 
39046 

 
29716 

 
41631 

 
53361 

 
44609 

 
36797 

 
0,37057936 

 
0,027455389 

 
0,425769579 

 
-0,26 

 
-0,54 

 
0,28 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0022530-1A OVA9 gluta minyl-tRNA synthetase 995,91 13 35670 35177 32984 36691 29043 31235 22454 33316 30867 34610 32323 28879 0,397964204 0,166319723 0,437666982 -0,10 -0,26 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022530-1P OVA9 gluta minyl-tRNA synthetase 870,12 14 23003 19871 20824 23875 22296 20974 16585 23146 22557 21233 22382 20762 0,41010262 0,847379434 0,512870933 0,08 -0,03 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0013070-1A OXP1 5-oxoprolinase-like 236,62 2 10577 10736 10485 9650 9441 10040 13223 8124 0 10599 9710 10674 0,009492255 0,416828122 0,537745862 -0,13 0,01 -0,14 UNCHANGED - - - 

Sspon.07G0020680-1A P2 2-alkenal reductase (NADP(+)-dependent)-like 3093,28 12 17043 18294 16847 13461 18631 12471 11576 11676 13242 17395 14854 12164 0,265311348 0,001756762 0,246731901 -0,23 -0,52 0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012460-1A P23-1 co-cha perone protei n SBA1 4884,91 3 328778 347118 314518 338358 314980 330274 335931 315353 338592 330138 327870 329959 0,855313494 0,988758029 0,845474002 -0,01 0,00 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010960-2B P23-2 prosta glandin E synthase 3 3549,79 3 95674 110988 86513 103233 76730 96670 61299 115045 122658 97725 92211 99667 0,6334731 0,929379307 0,739173367 -0,08 0,03 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0002790-2B 

 P24beta2 Trans me mbra ne emp24 domain-contai ning protein 

p24beta2 

 
1042,71 

 
3 

 
33459 

 
38918 

 
41831 

 
45316 

 
44665 

 
37682 

 
49119 

 
36779 

 
30388 

 
38070 

 
42554 

 
38762 

 
0,264961516 

 
0,913983187 

 
0,562643677 

 
0,16 

 
0,03 

 
0,13 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0006600-2B P5CSA Delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase B 1742,38 14 63171 67370 66797 81459 64249 74588 54208 59332 63606 65779 73432 59048 0,21300792 0,089596164 0,064863081 0,16 -0,16 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006600-1A P5CSA Delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase B 1423,93 10 57881 56144 57539 54602 58408 58419 56418 51650 62714 57188 57143 56927 0,97554466 0,939977028 0,953175053 0,00 -0,01 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004450-1A PAA2-2 Proteasome  subunit al pha  type 12573,89 16 264746 303172 301129 276369 308052 307644 215059 239210 267390 289682 297355 240553 0,662501746 0,066369706 0,036714913 0,04 -0,27 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.02G0003540-1A  PAA2-2  proteasome  subunit alpha  type  6  1012,41  2  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  -  -  -  -  -  -  -  -  -  - 

Sspon.04G0007750-1P PAB1-2 proteasome subunit alpha type-2 9242,90 6 208757 151787 154414 173197 171249 165411 130658 165124 182667 171652 169952 159483 0,931987563 0,639387517 0,535284319 -0,01 -0,11 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0039620-1P PAB2 Polya denylate-bi ndi ng protein 2 11061,54 32 331276 323101 328670 336714 324810 356962 315440 373459 380188 327682 339495 356363 0,2897822 0,238030156 0,496841864 0,05 0,12 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0007530-1A PAB2 polya de nylate- bindi ng protein 2 4101,08 25 216299 240123 230797 137693 205193 169481 123432 152110 184414 229073 170789 153319 0,047987119 0,016102891 0,542486839 -0,42 -0,58 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0055530-1C PAB2-2 proteasome  subunit alpha  type isoform X1 4685,77 5 252911 265081 244001 259118 240454 273697 151581 288590 260575 253998 257756 233582 0,758112983 0,654094125 0,603057431 0,02 -0,12 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011450-2B PABN3 polya de nylate- bindi ng protein 2 1770,47 5 34930 45037 43739 45510 33982 39090 35138 40648 36850 41235 39527 37545 0,729519517 0,359470308 0,62153385 -0,06 -0,14 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011450-1P PABN3 Polya denylate-bi ndi ng protein 2 1024,54 7 22845 23976 19782 16845 16231 17924 18665 19180 19021 22201 17000 18955 0,018124445 0,061820442 0,019516076 -0,39 -0,23 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013780-1A PAC1 proteasome  subunit alpha  type 11869,70 11 269796 295819 271938 217385 257181 239943 166433 239184 282640 279184 238170 229419 0,044855102 0,227142286 0,818936459 -0,23 -0,28 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003910-1P PAD2 Proteasome  subunit al pha  type 9458,29 10 152474 178682 172193 161674 150327 141830 118424 122739 137630 167783 151277 126264 0,165866755 0,01327798 0,037718253 -0,15 -0,41 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003910-1A PAD2 proteasome subunit alpha type-7-A 8782,19 11 77578 84435 86383 88543 79669 80466 59764 64800 72379 82799 82893 65648 0,981867628 0,019413921 0,020454072 0,00 -0,33 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002910-1P PAE1-2 proteasome  subunit alpha  type  5 17913,97 7 79945 89317 93279 98391 79900 92908 63069 87856 76252 87513 90400 75726 0,691394253 0,222966681 0,179047733 0,05 -0,21 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0017150-1A PAE1-2 proteasome  subunit alpha  type  5 15622,40 13 200939 193327 181739 181825 181201 187774 188413 198276 200347 192001 183600 195679 0,231585744 0,6116391 0,046328602 -0,06 0,03 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002910-1A PAE2-2 proteasome  subunit alpha  type  5 12181,84 10 9376 9014 8266 10056 10015 10380 10087 11214 11331 8885 10150 10877 0,021774967 0,017910344 0,15345482 0,19 0,29 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0029110-1B PAF1 proteasome  subunit alpha  type  1 8530,36 17 205518 218733 220770 207066 203106 181554 148511 171027 195447 215007 197242 171662 0,127401969 0,039313956 0,178594998 -0,12 -0,32 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0002320-1A PAG1 proteasome  subunit alpha  type  3 6980,44 17 221787 221427 173082 211305 224769 227974 221056 212150 213208 205432 221349 215471 0,401173786 0,573920139 0,370243288 0,11 0,07 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047170-1B PAHX Phytanoyl-CoA dioxygenase 2870,46 3 47090 61993 109254 79782 65159 53181 72988 75979 48489 72779 66041 65818 0,756081828 0,753147076 0,985663208 -0,14 -0,15 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0044310-1B PAP10-2 purple  acid phos phatase precursor 2591,22 6 44036 53551 68121 61684 115268 94977 54377 58532 43645 55236 90643 52185 0,107420425 0,731480195 0,076941466 0,71 -0,08 0,80 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0025490-1B PAP2 Os09g0133600 705,18 2 21361 20827 19164 23159 24550 24945 27134 29030 30224 20451 24218 28796 0,011630795 0,001714402 0,012073229 0,24 0,49 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0005110-1A PAP26 acid phosphatase precursor 1084,33 4 30342 33805 25281 26726 31296 27094 18943 22665 26957 29809 28372 22855 0,643554923 0,109454261 0,114365353 -0,07 -0,38 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013340-2D PAP27 putati ve inacti ve purple acid phos phatase 27 681,91 4 22873 21549 26032 22402 26931 23309 26466 19034 18847 23485 24214 21449 0,723345731 0,513116904 0,38925705 0,04 -0,13 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0025520-2C PAPP5 serine/threonine-protein phosphatase 5 1234,94 3 17889 13723 9944 24089 18329 19693 24737 18994 18521 13852 20704 20751 0,075938056 0,08593899 0,986671182 0,58 0,58 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007390-1A PATL3 patellin-3-like 3813,39 21 70733 63086 63882 56394 62166 72454 41735 57608 56318 65900 63671 51887 0,694999233 0,067845158 0,164061317 -0,05 -0,34 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007390-4D PATL5 patellin-1 3333,25 21 163340 162283 172484 136094 180148 152460 88129 109501 139556 166036 156234 112395 0,500758893 0,024577155 0,089987454 -0,09 -0,56 0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0015870-1A PBA1 Proteasome subunit  beta type-6 13986,55 15 231551 259436 273895 221813 215570 227203 199795 188246 214678 254961 221528 200906 0,060236435 0,020760696 0,069108888 -0,20 -0,34 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0024390-1B PBB1 proteasome subunit be ta type-7-A-like 1410,54 5 67092 89088 79513 37262 63621 69231 67712 59029 64048 78564 56705 63596 0,135916826 0,09409192 0,535225332 -0,47 -0,30 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0040660-1B PBB2 proteasome  subunit beta  type  7-A  precursor 1533,85 3 46548 37230 30568 85566 57414 48816 66945 49888 47427 38115 63932 54753 0,098355995 0,096512991 0,509266684 0,75 0,52 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0025420-1A PBD1 Proteasome subunit  beta type-2 11060,03 14 413665 388771 362721 385702 373291 375641 344066 379401 391110 388386 378211 371526 0,539718188 0,455027733 0,67166955 -0,04 -0,06 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014730-1P PBE1 Proteasome  subunit beta  type 7463,94 14 119919 132386 144551 150805 140017 129445 97952 101807 115235 132286 140089 104998 0,453662119 0,036583518 0,012279499 0,08 -0,33 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010910-1A PBF1 proteasome  subunit beta  type 1 10234,41 14 329020 356724 335259 284603 300034 308468 354431 305861 314508 340334 297701 324933 0,017474756 0,419964012 0,1744075 -0,19 -0,07 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002600-1A PBF1 Proteasome subunit  beta type-1 4018,89 15 23748 23813 22644 21190 20251 20897 47613 26811 23638 23402 20779 32687 0,00504356 0,284937839 0,188652255 -0,17 0,48 -0,65 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037420-3D PCKA phosphoe nolpyruva te carboxyki nase (ATP) 471,04 2 60323 59332 49828 62592 59536 63716 60709 67577 62585 56494 61948 63624 0,201418896 0,143359484 0,523567399 0,13 0,17 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001130-2C PCNA2 Proliferati ng cell nuclea r antigen 24879,81 16 680925 664555 648665 624134 592220 582706 550214 669251 668679 664715 599687 629381 0,014080229 0,433928185 0,514007777 -0,15 -0,08 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005790-3D PDC1 pyruvate deca rboxylase 1 12425,73 28 21985 21616 19399 20125 18152 19171 19436 28593 27902 21000 19149 25310 0,134407453 0,230809933 0,109108932 -0,13 0,27 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0046300-1P PDC1 pyruvate decarboxylase  2-like 11316,14 11 107329 90466 85089 117072 89393 105882 65270 79616 91699 94295 104116 78862 0,401119715 0,203394239 0,085038461 0,14 -0,26 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052330-1P PDC2 pyruvate decarboxylase 24633,08 35 655069 649741 649660 904339 738237 844427 844399 809821 752648 651490 829001 802289 0,021721961 0,004914764 0,655152064 0,35 0,30 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021200-1A PDC2 pyruvate decarboxylase 3191,19 16 167581 156112 154834 84539 185794 98467 118609 115971 127731 159509 122933 120770 0,316073734 0,001994083 0,949174689 -0,38 -0,40 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015920-1A PDC4 Pyruvate decarboxylase 4 7347,01 22 191904 187067 194099 225615 181165 206253 119759 206243 190694 191023 204344 172232 0,36452855 0,520356212 0,338477247 0,10 -0,15 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0031390-2D PDCB1 PLASMO DE SMAT A CALLOSE-BINDING PROTEIN 2 9627,20 3 165376 164410 159347 129531 128218 120405 81310 123614 142080 163044 126051 115668 0,000408437 0,058810207 0,59906513 -0,37 -0,50 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0020230-1A PDE331 Octicosapepti de /Phox/Be m1 p fa mily protein 1458,83 9 58905 56901 49381 59121 66147 69003 68153 65538 67815 55062 64757 67169 0,078561661 0,01589482 0,473200639 0,23 0,29 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0015660-2C PDF2-2 prefol din subunit  2 726,58 3 39285 46296 25181 26356 61267 33671 43636 52267 54204 36920 40431 50036 0,789647656 0,134564101 0,436260479 0,13 0,44 -0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0010620-1P 
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UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0010620-2B PDH2 pyruvate de hydrogenase  E1 compone nt s ubunit beta 6957,52 11 125585 121802 115765 107247 110402 97384 123743 115309 118942 121051 105011 119331 0,029784805 0,671291286 0,036212926 -0,21 -0,02 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0014950-2B 
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UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0031490-1A PDH-E1_BETA pyruvate de hydrogenase  E1 compone nt s ubunit beta 1883,30 9 48258 58536 55457 44089 62092 48514 31922 47288 64872 54084 51565 48027 0,705946877 0,577227153 0,762873025 -0,07 -0,17 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0017460-2B PDIL1-1 protein disulfide isomerase 20002,70 38 273440 270716 265704 316935 298548 300281 360697 341432 333044 269953 305255 345058 0,004936395 0,000902967 0,016770019 0,18 0,35 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0017460-1A PDIL1-1 protein disulfide isomerase 19915,04 36 298009 302650 311677 336000 304777 315388 303736 266191 293288 304112 318722 287738 0,218049772 0,240374559 0,098838779 0,07 -0,08 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
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 Sspon.04G0021200-1A  PDIL1-4  protein disulfide isomerase3  2978,88  7  35289  33005  41071  37796  34738  46670  62073  35826  37390  36455  39735  45096  0,488952096  0,383308017  0,592202219  0,12  0,31  -0,18  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0014720-3P PDIL2-1 protein disulfide isomerase7 5401,70 15 100928 108242 113676 113547 106532 111963 126593 110803 106837 107616 110681 114744 0,511705343 0,370635229 0,559789911 0,04 0,09 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014720-1P PDIL2-1 protein disulfide  isome rase-like  2-1 4869,32 17 22093 23650 24723 33024 31705 33182 32850 28753 27724 23488 32637 29776 0,000517813 0,022574532 0,154891186 0,47 0,34 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014720-3C PDIL2-1 protein disulfide  isome rase-like  2-2 3156,54 14 55198 56716 57439 60416 57415 63356 75662 65462 62220 56451 60396 67781 0,098383061 0,050792221 0,168408797 0,10 0,26 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014720-1A PDIL2-1 protein disulfide  isome rase-like  2-2 2434,90 15 57945 57329 56681 75353 68221 68675 78750 83356 71781 57318 70749 77962 0,004522647 0,003653462 0,15169041 0,30 0,44 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0013570-1A PDIL2-2 Protein disulfide  isome rase-like 2-3 2184,94 14 70621 70824 74079 66497 71423 70459 41913 59262 74813 71841 69460 58663 0,273554865 0,240442459 0,324561436 -0,05 -0,29 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0011220-1A PDIL5-2 protein disulfide isomerase10 579,60 2 23943 27163 24881 20872 24932 27657 17252 25914 26611 25329 24487 23259 0,720282902 0,548018119 0,750091089 -0,05 -0,12 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0026110-1A PDX13 Pyri doxal 5'-phosphate s ynthase-like subunit PDX1.2 5563,31 11 209925 214099 207454 238716 215163 233116 244134 217114 226084 210493 228998 229111 0,065851298 0,085124754 0,992072132 0,12 0,12 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0030660-1P PED1 3-ketoacyl- CoA thi olase 2, peroxisomal-like 18154,78 23 344459 343869 362110 341942 356180 370834 291013 322997 348121 350146 356319 320710 0,580058761 0,169279739 0,126738464 0,03 -0,13 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0014190-1A PEP nucleic a cid bi ndi ng protein 1718,87 17 91692 94311 96187 77399 75285 81659 72657 90601 109265 94063 78114 90841 0,002208314 0,777250336 0,301365058 -0,27 -0,05 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0033420-1B PER1 1-Cys pe roxiredoxi n PER1 3272,29 6 70807 63132 72806 43268 104362 34445 63697 55174 80377 68915 60692 66416 0,729626292 0,769447014 0,817229408 -0,18 -0,05 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0002660-2B PER16 Peroxidase 16 3152,05 13 44707 47399 44035 69484 58003 74224 82265 62680 47753 45381 67237 64233 0,011343709 0,133792549 0,799920851 0,57 0,50 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0002660-4D PER16 Peroxidase 16 2471,92 13 17040 17439 17175 23480 19392 21812 17800 14833 11301 17218 21561 14645 0,021909873 0,243361238 0,035763538 0,32 -0,23 0,56 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0012680-1A PER17 peroxidase 17 23601,49 22 534440 500023 442781 557395 461144 588719 422168 569639 493892 492414 535753 495233 0,40662033 0,957976794 0,518665497 0,12 0,01 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013950-1A PER3 Peroxidase 5 5054,46 14 62202 67675 64380 90321 79346 64109 76109 80194 46829 64753 77926 67710 0,16503403 0,79456933 0,4749074 0,27 0,06 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0013950-2C PER3 Peroxidase 5 3383,34 7 10312 9091 7359 13869 10405 9726 14414 12481 9659 8921 11333 12185 0,192890219 0,114946585 0,674791875 0,35 0,45 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0021920-2C PER3 Peroxidase 1 1193,34 5 53547 54922 41496 36376 26709 38522 77203 59010 37331 49988 33869 57848 0,045136315 0,557238946 0,118206854 -0,56 0,21 -0,77 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0032940-1C PER3 peroxidase 5-like 936,85 5 11872 18232 12007 24105 14015 11569 22406 25589 10058 14037 16563 19351 0,594451584 0,362981898 0,671144559 0,24 0,46 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0034150-1B PER30 peroxidase  1  precursor 3272,85 12 26346 25531 26185 19463 20938 20883 17624 17258 22314 26020 20428 19065 0,000501923 0,013439923 0,467185761 -0,35 -0,45 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010500-4P PER39 peroxidase 2-like 795,70 2 40651 0 13178 30078 34576 30523 47968 31272 15958 26914 31726 31733 0,316837414 0,413547628 0,999444261 0,24 0,24 0,00 - - UNCHANGED - 

Sspon.04G0011700-2D PER47 peroxidase 2-like 4308,18 10 123406 122219 103285 178692 179339 97931 202623 91974 90946 116303 151988 128514 0,268643746 0,761785933 0,635759592 0,39 0,14 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010500-1A PER49 peroxidase 2 750,32 3 13272 9224 6335 18575 19925 9107 23471 14428 8640 9610 15869 15513 0,188592577 0,282865425 0,95147913 0,72 0,69 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014420-2B PER52 Peroxidase 52 30075,24 12 16455 16170 12999 8259 35664 16300 10147 8052 16572 15208 20074 11590 0,585197482 0,2648155 0,37611265 0,40 -0,39 0,79 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015030-2P PER52 Peroxidase 64 8794,58 14 165276 196664 168332 173593 151614 203227 175128 127163 118259 176757 176145 140183 0,974462295 0,145827671 0,195153744 -0,01 -0,33 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016910-2B PER52 peroxidase  4-like  isof orm X1 2977,10 4 81427 78487 68092 75314 82254 68221 88203 67421 67507 76002 75263 74377 0,903521536 0,849120083 0,917269762 -0,01 -0,03 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0036460-1C PER52 peroxidase 4-like 985,96 4 37605 19296 21771 8172 22391 18207 37632 20035 25199 26224 16257 27622 0,234141697 0,865720587 0,165740263 -0,69 0,07 -0,76 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015020-3C PER54 peroxidase  2  precursor 10640,28 17 227157 199509 206598 210953 302373 297894 312541 207930 209248 211088 270407 243240 0,12721042 0,417891389 0,583991489 0,36 0,20 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015020-1A PER54 Peroxidase  1 precursor 3757,38 15 47368 35005 53464 25709 45546 39502 38308 35117 33682 45279 36919 35702 0,354860545 0,16240403 0,849870799 -0,29 -0,34 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0046820-1C PER55 Peroxidase 2 1653,83 2 29162 33397 26537 96475 49765 41809 119942 53237 32139 29699 62683 68439 0,127086612 0,218103369 0,863801409 1,08 1,20 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022000-1A PER56 peroxidase  27 precursor 2355,56 8 69293 71700 59469 101755 83091 76549 75910 51976 61828 66820 87132 63238 0,073540408 0,673291878 0,080349287 0,38 -0,08 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0036820-2D PER59 peroxidase N-like 2070,55 2 7969 0 0 7899 14886 3772 0 12508 11089 7969 8852 11799 - - 0,856417512 0,15 0,57 -0,41 - - - - 

Sspon.03G0013610-2B PER72 peroxidase 72 9533,34 11 100794 115448 116471 88515 96926 86185 71768 68597 97241 110904 90542 79202 0,02777541 0,037919785 0,304468391 -0,29 -0,49 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013610-1A PER72 peroxidase 72 8529,99 25 27482 30638 29448 29976 33056 29325 22764 24223 33399 29189 30786 26795 0,339536151 0,526344586 0,320542192 0,08 -0,12 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0043020-1C PER72 peroxidase  72 precursor 6642,57 6 14969 12659 15695 13800 11987 15667 18009 14027 17233 14441 13818 16423 0,679999266 0,263390025 0,182483235 -0,06 0,19 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0023890-1B PEX19-1 Peroxisome bioge nesis protei n 1 9-1 1270,91 3 24020 12583 20212 14361 13418 17526 22313 14504 14472 18938 15102 17096 0,344749113 0,687407932 0,527894769 -0,33 -0,15 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0032120-2D PEX4-2 Protein PEROXIN-4 616,83 3 14781 15743 13579 12314 14385 14388 18695 14254 14868 14701 13696 15939 0,34164393 0,462175752 0,221790091 -0,10 0,12 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0033060-1C PFD1 prefol din subunit  1 917,25 6 63523 63873 41802 58058 67783 54444 67859 49412 59478 56399 60095 58917 0,679659772 0,794425456 0,868046518 0,09 0,06 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0033430-2D PFD6 Os02g0246300 1232,63 2 77575 82139 78803 69570 70549 77624 93383 67698 74089 79505 72581 78390 0,074040818 0,893746441 0,514208517 -0,13 -0,02 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0009380-4D PFK2 ATP-de pendent 6-phosphofructoki nase 2 1130,31 7 30264 28531 26483 27026 29630 29003 20845 29660 31249 28426 28553 27251 0,929442888 0,748217186 0,715828307 0,01 -0,06 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006890-1P PFK3 ATP-de pendent 6-phosphofructoki nase 3 2516,36 12 50541 46896 46807 44263 40610 52574 52528 48538 57431 48081 45816 52832 0,578043852 0,170954051 0,184061433 -0,07 0,14 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006890-2P PFK3 ATP-de pendent 6-phosphofructoki nase 3 2152,99 8 5146 4951 4936 8213 4938 8910 5428 5385 5585 5011 7354 5466 0,128711148 0,007551032 0,198463621 0,55 0,13 0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014830-1A PFK3 ATP-de pendent 6-phosphofructoki nase 3 1128,03 2 112819 116033 92153 136428 106205 111843 101402 94639 82633 107002 118159 92891 0,402250203 0,202977411 0,079040039 0,14 -0,20 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0017180-1A 

 
PFP-ALPHA2 

pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1- 
phosphotra nsferase subunit alpha-like 

 
5038,52 

 
8 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
Sspon.04G0004940-1A 

 
PFP-ALPHA2 

Pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1- 
phosphotra nsferase subunit  alpha 2 

 
1697,34 

 
13 

 
26444 

 
26951 

 
34481 

 
41064 

 
31236 

 
39722 

 
38608 

 
33407 

 
26777 

 
29292 

 
37341 

 
32930 

 
0,116334688 

 
0,444968505 

 
0,392271556 

 
0,35 

 
0,17 

 
0,18 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.08G0008950-1A 

 
PFP-ALPHA2 

pyrophosphate-dependent fructose-6-phosphate 1- 
phosphotra nsferase alpha  subunit short variant 

 
778,13 

 
7 

 
47226 

 
44610 

 
47420 

 
52534 

 
42968 

 
53642 

 
54152 

 
46758 

 
44984 

 
46419 

 
49715 

 
48631 

 
0,400585343 

 
0,494897418 

 
0,817669714 

 
0,10 

 
0,07 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.08G0021760-2C 

 
PFP-BETA1 

Pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1- 
phosphotra nsferase subunit beta 

 
44101,36 

 
36 

 
350037 

 
330165 

 
320362 

 
570805 

 
414369 

 
490331 

 
528275 

 
550883 

 
437200 

 
333521 

 
491835 

 
505453 

 
0,026257225 

 
0,00865292 

 
0,822871196 

 
0,56 

 
0,60 

 
-0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.08G0010800-1A  PFP-BETA1 Pyrophosphate--fructose 6-phosphate 1- 
phosphotra nsferase subunit beta 

 32525,87  26  188974  172674  177441  174731  160497  179918  143189  163894  130171  179696  171715  145751  0,350514043  0,036184398  0,085142627  -0,07  -0,30  0,24  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0027260-1B PGD2 6-phosphoglucona te dehydrogenase 6890,59 21 179513 170091 174085 160508 172450 189925 227657 167097 165953 174563 174294 186902 0,977534807 0,580784364 0,598827153 0,00 0,10 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0024210-1B PGD2 6-phosphoglucona te dehydroge nase, deca rboxylating 1 3837,44 21 122734 123552 133060 109451 114565 124371 95537 103551 107484 126449 116129 102191 0,133339605 0,007379018 0,068016038 -0,12 -0,31 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0032610-1C PGD3 Os11g0484500 4612,28 25 104276 111436 116383 99168 101375 107826 75139 130665 155657 110699 102790 120487 0,144597496 0,704868422 0,500722526 -0,11 0,12 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002190-1P PGDH1 D-3-phosphogl ycerate dehydroge nase 1, chloroplastic 27435,25 32 235724 233781 222771 339777 287371 369855 209637 227264 227281 230759 332334 221394 0,014180614 0,259253645 0,011056237 0,53 -0,06 0,59 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0012610-1A PGI1 glucose-6-phosphate isomerase 941,71 8 30238 32104 35505 37337 30607 36541 43157 33781 37078 32616 34828 38005 0,44656382 0,162196126 0,411837861 0,09 0,22 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028910-1A PGIC glucose-6-phos phate isomerase, cytosolic 15977,88 24 128772 122289 130263 166661 158280 169128 165325 148065 147148 127108 164690 153513 0,000782608 0,014532919 0,173708751 0,37 0,27 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028910-2B PGIC phosphohexose isomerase1 14393,49 20 119101 114860 116050 140866 139371 143429 172198 153944 150924 116670 141222 159022 0,000143757 0,00331957 0,057760664 0,28 0,45 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004290-1A PGK1 phosphoglycerate  ki nase, chloroplastic 5944,80 13 16918 16068 19580 11496 11809 13801 13824 14775 16217 17522 12369 14939 0,015818554 0,110953414 0,062383837 -0,50 -0,23 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017410-1A PGK3 Phos phoglyce rate kinase 52338,00 28 1414492 1338742 1332807 1285765 1322954 1433484 1835669 1373726 1390620 1362014 1347401 1533338 0,790960119 0,326925964 0,303491884 -0,02 0,17 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017410-1P PGK3 phosphoglycerate  ki nase, cytosolic 47015,48 30 684936 647563 623494 682364 668318 795279 1080832 798569 750105 651998 715320 876502 0,223346581 0,098515798 0,219000612 0,13 0,43 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0004100-1A PGK3 phosphoglycerate  ki nase, cytosolic 40842,17 26 15110 14015 13841 9280 8964 10630 15855 11413 10839 14322 9625 12702 0,001914316 0,377665676 0,138304858 -0,57 -0,17 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009630-1A PGL3-2 6-phosphogluconolactonase 7571,41 12 264126 211330 213474 208054 209027 217420 159614 257385 211306 229643 211500 209435 0,358576753 0,574413856 0,945509004 -0,12 -0,13 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0019670-1A PGLCT Plastidic gl ucose t rans porter 4 529,70 3 27531 25375 34432 31965 31896 27093 17423 22441 23645 29112 30318 21170 0,72325082 0,075586891 0,02148548 0,06 -0,46 0,52 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.01G0008890-2B  PGM1 2,3-bisphos phogl yce rate-indepe nde nt phosphogl ycerate 

mutase-like 

 555,18  5  55435  56388  65347  47997  66821  65459  46585  41701  53660  59057  60092  47315  0,886884672  0,066607228  0,141327771  0,03  -0,32  0,34  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.01G0026860-2D PGM3 phosphoglucomutase1 9622,18 37 333123 374408 380888 422748 453273 424428 564723 418072 460727 362806 433483 481174 0,016972073 0,061947417 0,345778231 0,26 0,41 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026860-1A PGM3 phosphoglucomutase1 9011,21 32 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.01G0032350-1A PHB1 prohibitin4 13554,24 18 49756 55702 50974 53310 46872 49592 41477 53212 57565 52144 49925 50752 0,441818198 0,79968859 0,880348409 -0,06 -0,04 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0040450-2D PHB2 mitochondrial prohibiti n complex protein 2 16316,48 16 381296 491244 425293 416447 368819 446392 223711 409562 456451 432611 410553 363241 0,603027299 0,423618721 0,560252308 -0,08 -0,25 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009650-1A PHB3 prohibitin-3, mitochondrial-like 4025,00 14 56427 54874 55235 69264 57096 62078 67720 65725 69694 55512 62813 67713 0,109792942 0,000594667 0,257365816 0,18 0,29 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0025040-1P PHB3 prohibitin 3953,14 9 185250 190928 194541 190363 163639 171640 181498 177834 184382 190240 175214 181238 0,146975193 0,052646191 0,500448332 -0,12 -0,07 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004650-1A PHS2 Alpha- gluca n phosphorylase,  H isozyme 732,86 7 56844 46451 51460 42733 37443 38535 29829 43848 47927 51585 39570 40535 0,024296672 0,151703697 0,874162997 -0,38 -0,35 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0033360-1B PHT4;4 Ascorbate transporter chloroplastic 3937,91 9 81439 75060 76559 81597 74146 74500 53020 74464 76813 77686 76747 68099 0,777035861 0,286972535 0,337785075 -0,02 -0,19 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0049290-3D PHYC phytochrome C 300,75 2 23639 24258 26266 23532 18140 22506 14731 19368 27372 24721 21392 20490 0,143590562 0,325284844 0,834447775 -0,21 -0,27 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004130-2C PIMT1 protein-L-isoaspa rtate O-methyltra nsferase 1 isoform X2 610,99 2 41263 32740 36551 36366 28767 0 39207 36960 36166 36851 32566 37444 0,252959797 0,832532522 0,229753421 -0,18 0,02 -0,20 - UNCHANGED - - 

Sspon.07G0004440-2B PIP proline iminopeptidase-like 3385,43 12 52057 52694 56989 51374 55965 51031 36861 47853 54594 53913 52790 46436 0,639552836 0,238015274 0,305098713 -0,03 -0,22 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0006710-1A PIP1-5 Aqua pori n PIP1-2 1957,96 3 136290 112080 133133 105810 91417 119509 80732 115337 122347 127168 105579 106139 0,12401574 0,232027104 0,972382837 -0,27 -0,26 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0019440-1A PIP2-2 aquapori n PIP2.1 9872,78 6 190389 193845 228988 187155 181484 204791 169119 204006 193265 204408 191143 188797 0,402759528 0,386522131 0,859963024 -0,10 -0,11 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0008970-1A PIRL3 Plant intracell ular Ras-group-relate d LRR protein 3 1134,09 5 15281 14345 15522 14857 14646 17309 10035 17749 17915 15049 15604 15233 0,581965656 0,947618279 0,898664808 0,05 0,02 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048960-1P PKP1 Pyruvate kinase 2490,82 16 259961 239576 290203 240844 260305 281664 212513 254023 262813 263247 260938 243116 0,908410669 0,399627216 0,412066593 -0,01 -0,11 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048960-1B PKP1 pyruvate ki nase isozyme A, chloroplastic 1524,19 9 9078 11356 7195 9807 6838 10120 3130 8610 9592 9209 8921 7110 0,865415073 0,420902856 0,468925415 -0,05 -0,37 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009790-2B PKP2 Plastidial pyruvate kinase 2 782,68 5 14960 15286 16497 11283 20252 11446 10050 10413 15171 15581 14327 11878 0,697400888 0,096926132 0,510120476 -0,12 -0,39 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0015040-1T PKP3 Pyruvate kinase  isozyme G, chloroplastic 1251,87 11 23878 24736 23954 17162 27708 20287 11867 13356 22361 24189 21719 15861 0,475344979 0,064563738 0,265667748 -0,16 -0,61 0,45 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021880-2B PLDALPHA1 phospholipase  D alpha 1 6407,13 38 122493 140383 143046 196575 138013 164799 209543 155138 132902 135307 166462 165861 0,160569515 0,266171419 0,984116446 0,30 0,29 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021880-4D PLDALPHA1 phospholipase D2 5265,73 41 48696 50416 51417 60245 38110 41610 37368 46220 32382 50177 46655 38657 0,637396962 0,049132929 0,372542315 -0,10 -0,38 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0045710-1B PLDALPHA1 phospholipase D2 2380,07 19 128984 130370 117482 156386 132859 149924 123848 141767 140702 125612 146390 135439 0,062715388 0,238380864 0,295480586 0,22 0,11 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032270-2C PMDH1 Malate dehydroge nase, glyoxysomal 4972,17 12 43874 42569 44909 33728 41744 46622 32090 40209 42886 43784 40698 38395 0,464427025 0,179412938 0,666938078 -0,11 -0,19 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032270-1A PMDH1 Malate dehydroge nase, glyoxysomal 3571,38 12 9681 9921 9703 9844 12367 13258 7341 8465 9087 9768 11823 8298 0,115570131 0,046527249 0,03676543 0,28 -0,24 0,51 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029050-1A PMDH2 Malate dehydroge nase, glyoxysomal 10414,33 8 21404 22248 18212 22116 23107 23610 14611 21139 21983 20621 22944 19244 0,149692662 0,628684901 0,193563499 0,15 -0,10 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0016410-2B 

 PNSL5 photos ynthetic NDH subunit of lumenal locati on 5,  

chloroplastic 

 
12630,87 

 
16 

 
299887 

 
306672 

 
289085 

 
254218 

 
280242 

 
238540 

 
183365 

 
278680 

 
287932 

 
298548 

 
257667 

 
249992 

 
0,036287185 

 
0,224316982 

 
0,839705653 

 
-0,21 

 
-0,26 

 
0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0009270-2D POP2 adenosyl methioni ne aminotransferase1 853,86 8 50404 47253 52073 34955 53054 37133 39139 42305 56932 49910 41714 46126 0,235615284 0,540316797 0,606771785 -0,26 -0,11 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014710-1A PP1R7_ARATH protein phosphatase  1  re gulatory s ubunit  pprA 1991,75 9 25302 27186 27700 26717 25276 26613 28554 29563 29383 26730 26202 29167 0,574546531 0,037089506 0,006054975 -0,03 0,13 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0006940-2P PP2A2-2 Serine/threonine-protein phosphatase 5793,73 9 69991 73471 73254 72724 65116 66727 43970 69853 64035 72239 68189 59286 0,190748067 0,177319543 0,337332328 -0,08 -0,29 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0030520-1A 

 
PP2A4 

PP2Ac- 2 -  Phosphatase  2A isoform 2 bel onging to family 
2 

 
8751,28 

 
14 

 
36359 

 
38079 

 
35735 

 
43923 

 
37532 

 
36549 

 
27434 

 
35846 

 
32878 

 
36724 

 
39335 

 
32053 

 
0,340616076 

 
0,142184772 

 
0,097345679 

 
0,10 

 
-0,20 

 
0,30 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0017760-1A 

 
PP2A4 

putati ve serine /thre oni ne-protein phospha tase PP2A-4 
catalytic subunit 

 
8073,37 

 
11 

 
24126 

 
25632 

 
26032 

 
22359 

 
19707 

 
20214 

 
15922 

 
17466 

 
17161 

 
25263 

 
20760 

 
16850 

 
0,010746381 

 
0,000355735 

 
0,014147207 

 
-0,28 

 
-0,58 

 
0,30 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0003870-1A 

 
PP2A4 

Seri ne/threonine-protein phosphatase PP2 A-4 catalytic 
subunit 

 
7371,74 

 
10 

 
21732 

 
22507 

 
22813 

 
22429 

 
19790 

 
20315 

 
25452 

 
27905 

 
26875 

 
22351 

 
20845 

 
26744 

 
0,15779726 

 
0,004903054 

 
0,005374002 

 
-0,10 

 
0,26 

 
-0,36 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.08G0006290-1A  PP2AA1 serine /threonine- protein phosphatase 2A 65 kDa 
regulatory subunit  A beta  isoform isof orm X1 

 5147,09  23  140553  164303  177285  159306  144603  171201  119706  144778  166723  160714  158370  143736  0,867919395  0,382585402  0,401582044  -0,02  -0,16  0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0024200-2D PP7 Serine/threonine-protein phosphatase 7 1320,78 2 0 14125 28693 4869 3893 4069 0 12220 0 21409 4277 12220 0,294294489 - - -2,32 -0,81 -1,51 - - - - 

Sspon.04G0005360-2C PPA1 soluble  inorganic pyrophosphatase is oform X2 1561,81 5 20312 25527 28935 21545 20970 19644 22552 17427 19421 24925 20720 19800 0,17707607 0,153791514 0,594789136 -0,27 -0,33 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007080-1A PPA3 soluble inorganic pyrophosphatase 5777,57 12 62899 95693 66005 99622 84323 82999 85712 90365 86927 74865 88981 87668 0,295341869 0,29148002 0,823438628 0,25 0,23 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0022360-1P PPA6 inorgani c pyrophosphatase 1404,06 4 49058 50947 43906 43661 42432 52540 58506 41260 38773 47970 46211 46179 0,668715508 0,798110019 0,996624474 -0,05 -0,05 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0007310-4D PPC1 phosphoe nolpyruva te carboxylase 2-like 3169,38 28 28601 29314 29178 33235 20999 32198 31437 43079 31007 29031 28811 35174 0,957955915 0,195772311 0,316708845 -0,01 0,28 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0031100-1B PPC1 Phos phoenolpyruvate carboxylase 3 2230,10 31 40750 30076 41241 26134 31110 27443 28868 28911 33404 37356 28229 30394 0,081209958 0,152095593 0,364271162 -0,40 -0,30 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016740-1A PPC1 Phos phoenolpyruvate carboxylase 2 2170,12 33 22375 17038 21731 18783 19330 17808 14387 13931 16043 20381 18641 14787 0,373771559 0,035963092 0,007851608 -0,13 -0,46 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016740-1T PPC1 phosphoe nolpyruva te carboxylase3 675,02 11 32643 33543 39543 55470 49254 47444 50588 49537 41030 35243 50722 47052 0,008938098 0,033749421 0,397803844 0,53 0,42 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0020640-1P 

 PPC2 Crystal structure of the photosynthetic 

phosphoe nolpyruva te carboxylase isoenz yme from maize  

 
1398,61 

 
8 

 
20060 

 
17748 

 
15217 

 
23286 

 
22464 

 
22391 

 
14615 

 
17841 

 
20051 

 
17675 

 
22713 

 
17502 

 
0,024252639 

 
0,9385911 

 
0,031409999 

 
0,36 

 
-0,01 

 
0,38 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0014380-2C PPC3 phosphoe nolpyruva te carboxylase 1 10929,49 55 259092 239709 288445 294716 319385 300887 275352 332849 264303 262415 304996 290835 0,056198864 0,328143549 0,563299884 0,22 0,15 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0012990-1A PPDK pyruvate,  phosphate dikinase 2 is oform X1 4905,88 26 117509 103074 116309 144581 130613 165483 140279 166859 142324 112297 146892 149821 0,036006196 0,018088036 0,835914491 0,39 0,42 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0012980-4D PPDK pyruvate,  phosphate dikinase 2 is oform X1 2244,79 18 4522 4292 4675 3888 3642 4510 3447 4702 4110 4496 4013 4086 0,160847038 0,340283617 0,877671 -0,16 -0,14 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016310-2B PPI1 Proton pump-interactor BIP103 404,67 5 30311 32638 32172 38490 31731 35674 37753 41082 29612 31707 35298 36149 0,160115562 0,270920754 0,839273228 0,15 0,19 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0017070-2D 

 
PPOX1-2 

Pyri doxine /pyri doxami ne  5'-phosphate  oxi dase 1 
chloroplastic 

 
536,22 

 
2 

 
29055 

 
31744 

 
29243 

 
26968 

 
28472 

 
30418 

 
29106 

 
28155 

 
29300 

 
30014 

 
28619 

 
28854 

 
0,351195868 

 
0,283014493 

 
0,835893185 

 
-0,07 

 
-0,06 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0008130-2B 

 PPOX2 protoporphyri noge n oxidase 2,  

chloroplastic/mitochondrial 

 
472,79 

 
2 

 
15937 

 
15157 

 
18118 

 
17051 

 
14888 

 
19834 

 
35637 

 
19575 

 
21536 

 
16404 

 
17258 

 
25583 

 
0,638790476 

 
0,148444272 

 
0,188494118 

 
0,07 

 
0,64 

 
-0,57 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0016300-1P PPR596 DNA-binding protein 1752,65 17 121593 123648 121178 139664 131982 131033 108344 127929 133880 122140 134226 123384 0,013057908 0,880248517 0,255848168 0,14 0,01 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0017190-1A PPT1 phosphate/phosphoenolpyruvate translocator 2749,92 5 122862 134392 145787 149001 124030 131270 142211 123964 140612 134347 134767 135596 0,968332229 0,894291519 0,934240185 0,00 0,01 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0017410-1A PPX2 serine /threonine- protein phos phatase  PP-X is ozyme  2 861,18 3 3595 2561 3783 7761 5273 4620 907 4322 3773 3313 5885 3001 0,066935029 0,794830055 0,113385616 0,83 -0,14 0,97 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0014800-1A PRF5 profilin-2 20357,47 6 451084 485446 437725 431291 415565 479106 556819 446465 452171 458085 441987 485152 0,536124513 0,521663271 0,348081742 -0,05 0,08 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0026720-1T PROC1 pyrroline-5-carboxylate reductase 2262,86 6 45005 44276 43898 39982 48009 38803 51001 45873 43626 44393 42265 46833 0,505163694 0,330741135 0,275871121 -0,07 0,08 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0055060-1C PRP19B Pre- mRNA- processing factor 19  homolog 2 2799,04 15 98431 93622 110893 92618 84385 80496 49965 76366 89187 100982 85833 71839 0,072927079 0,082454232 0,311380826 -0,23 -0,49 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0035810-1B PRP39 Tetratricope ptide repeat  (TPR)-like  superfamil y protein 494,51 5 46000 34046 37829 44282 44376 40878 19331 43695 44479 39292 43179 35835 0,353999231 0,71976419 0,428033602 0,14 -0,13 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013830-3D PRP8A Pre- mRNA- processing-splicing factor 8A 451,72 14 32328 32043 33884 39148 32125 34869 32881 31476 33685 32752 35380 32681 0,283168922 0,938351903 0,276235136 0,11 0,00 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004930-2B PRS4 Ribose-phosphate pyrophosphokinase  4 4974,61 7 79667 74116 84246 117310 93342 91828 51957 91271 79103 79343 100827 74110 0,070205771 0,684917224 0,134141963 0,35 -0,10 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011410-1A PRXIIB Peroxiredoxin-2C 4480,85 6 102049 114475 106511 61699 109598 59551 77320 78608 92155 107678 76949 82694 0,140226833 0,013916773 0,752561353 -0,48 -0,38 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016140-1P PRXIIE Peroxiredoxin-2E-1, chloroplastic 2570,74 9 109238 118004 107616 85032 110345 70533 102590 104409 121171 111619 88637 109390 0,129674294 0,757275685 0,186979815 -0,33 -0,03 -0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016970-2B PRXIIF Peroxire doxi n-2 F, mitochondrial 4614,65 9 127063 136265 124757 104420 121332 102627 112672 115706 125675 129362 109459 118018 0,045160001 0,097744832 0,296620327 -0,24 -0,13 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016980-3C PRXIIF retrotrans pos on protein, putati ve, unclassified 2978,96 17 17738 11553 13646 10585 20266 9973 23094 15716 15339 14313 13608 18050 0,861852029 0,295788925 0,348067376 -0,07 0,33 -0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003170-2B PSAT1 phosphoseri ne ami notra nsferase 1, chl oroplastic-like 8325,23 22 242509 255940 239521 306153 275604 361620 286596 319966 301232 245990 314459 302598 0,056007689 0,006540891 0,682746513 0,35 0,30 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018190-2B PSY1R Os02g0153100 31102,45 21 214298 204736 196484 162590 199111 171700 161306 165871 174754 205173 177801 167310 0,086867151 0,004294944 0,419289536 -0,21 -0,29 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0005950-4D PTB Polypyri midine tra ct-binding protei n homolog 1 411,47 2 9378 11850 15178 16950 10515 9324 0 8235 9895 12135 12263 9065 0,967044668 0,155854843 0,183207527 0,02 -0,42 0,44 UNCHANGED - - - 

Sspon.07G0007120-1A PTB3 Polypyri midine tra ct-binding protei n homolog 3 2074,88 9 50264 49917 49059 56949 54672 54629 34587 56491 47548 49747 55416 46209 0,002577996 0,608145746 0,223903038 0,16 -0,11 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0030880-1C PTB3 putati ve polypyri midi ne  track-bi nding protein 781,41 6 5053 8141 5683 5662 5653 7076 8125 13380 9408 6292 6130 10304 0,885233242 0,09486717 0,064810443 -0,04 0,71 -0,75 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0027850-2C PUMP1 Mitochondrial uncoupling protein 1 1266,98 2 20129 20565 28501 28632 27641 29834 24211 22515 23370 23065 28702 23365 0,113759685 0,918675274 0,002635419 0,32 0,02 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0020330-2B PUR2 phosphori bos ylami ne--gl ycine  li gase-like is oform X1 2389,52 13 3907 3755 4331 3790 3434 4057 4073 3906 4254 3997 3761 4078 0,396319832 0,707702221 0,199650879 -0,09 0,03 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003130-2B PUR2 Phos phoribosyla mine--glycine  ligase chloroplastic 1523,53 9 32221 30492 31564 31486 29497 33763 30854 31418 36439 31425 31582 32904 0,912064813 0,468049935 0,573931032 0,01 0,07 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016780-1P PUR2 phosphori bos ylami ne--gl ycine ligase 1121,81 8 22137 21516 22236 19818 19477 19950 18144 18617 20540 21963 19749 19100 0,001135016 0,02021615 0,433905895 -0,15 -0,20 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0026980-1A 

 
PUR4 

probable phos phoribosylformyl glycina midine synthase, 
chloroplastic/mitochondrial 

 
1039,04 

 
17 

 
26877 

 
21907 

 
24589 

 
39556 

 
31170 

 
32979 

 
21781 

 
27201 

 
27425 

 
24458 

 
34569 

 
25469 

 
0,025891024 

 
0,687678696 

 
0,044453932 

 
0,50 

 
0,06 

 
0,44 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0026970-1A 

 
PUR4 

probable phos phoribosylformyl glycina midine synthase, 
chloroplastic/mitochondrial 

 
1022,40 

 
19 

 
37864 

 
32661 

 
34749 

 
48304 

 
34956 

 
39691 

 
35329 

 
43545 

 
46685 

 
35091 

 
40984 

 
41853 

 
0,232293514 

 
0,142260615 

 
0,874581367 

 
0,22 

 
0,25 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0022050-1B 

 PUR4 putati ve phosphori bos ylformylgl ycina mi dine synthase  

chloroplastic/mitochondrial 

 
586,87 

 
14 

 
10491 

 
9703 

 
8875 

 
12385 

 
10629 

 
13267 

 
11606 

 
17253 

 
19630 

 
9690 

 
12093 

 
16163 

 
0,056613139 

 
0,055824661 

 
0,179255965 

 
0,32 

 
0,74 

 
-0,42 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0024870-1B PUR5 Phos phoribosylf ormyl gl ycina midi ne cycl o-ligase 3610,75 10 89757 103174 112011 101362 103869 94625 66171 97937 103040 101648 99952 89049 0,821392984 0,394698924 0,409920117 -0,02 -0,19 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015670-2B PUR5 phosphori bos ylformylgl ycina midi ne cyclo-ligase 1851,08 9 11209 12657 14593 18086 17885 16081 14302 20815 20715 12820 17351 18611 0,017905672 0,070714562 0,604999324 0,44 0,54 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0012840-2B 

 PUR7 phosphoribosylaminoimidazole-succinocarboxamide 

synthase, chloroplastic isoform X1 

 
2269,11 

 
16 

 
65228 

 
74938 

 
72501 

 
64914 

 
45543 

 
56685 

 
50728 

 
59440 

 
60170 

 
70889 

 
55714 

 
56779 

 
0,074434194 

 
0,028487744 

 
0,875451999 

 
-0,35 

 
-0,32 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0004170-1A PURA adenylosuccinate  synthetase 2263,84 15 244970 246387 267551 184828 293236 201501 171495 202965 284773 252969 226521 219744 0,48587388 0,390564251 0,893894304 -0,16 -0,20 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0035010-1B PURA1 Transcri ption factor Pur-alpha  1 2005,43 7 84930 84382 67684 81667 74858 82887 66166 88633 72106 78999 79804 75635 0,902707823 0,721344544 0,592174155 0,01 -0,06 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 
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NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0009710-2C  PUX3  Plant UBX domain-containing protein 4  872,73  2  19377  23502  21226  28017  19175  23861  28661  16943  18755  21368  23684  21453  0,457436948  0,983430911  0,642257119  0,15  0,01  0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0032150-1C PXG1 peroxygenase-like 9667,02 12 194336 182760 234110 107860 269975 117972 112336 159775 244555 203735 165269 172222 0,520629386 0,49170325 0,920149774 -0,30 -0,24 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.04G0003970-1A  PYD1 dihydropyri midi ne dehydroge nase (NA DP(+ )), 

chloroplastic-like 

 4761,80  20  222794  215561  212834  209868  174943  187386  126655  176597  196832  217063  190732  166695  0,068655811  0,075083376  0,359134701  -0,19  -0,38  0,19  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0007510-1A PYD3 beta-ureidopropionase 1056,93 5 52448 26054 59044 76194 29810 38711 85535 27283 34057 45849 48238 48958 0,89753083 0,889307264 0,97677968 0,07 0,09 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008230-1P PYRB aspartate carba moylt ransferase 1 1828,91 11 58736 46548 63728 44344 52619 38412 50640 55661 55821 56337 45125 54041 0,162498493 0,691392481 0,116066122 -0,32 -0,06 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0000910-3D PYRD dihydroorotate dehydrogenase 1762,15 3 22764 16039 25286 31907 27098 29608 39438 14267 33262 21363 29538 28989 0,057221186 0,397703241 0,946617347 0,47 0,44 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0027870-1B 

 PYRE-F putati ve ADP-ri bos ylation factor GT Pase-activati ng protein 

AGD11 

 
2253,75 

 
13 

 
126604 

 
108062 

 
119987 

 
127977 

 
137143 

 
119481 

 
87928 

 
143327 

 
125737 

 
118217 

 
128201 

 
118997 

 
0,251068554 

 
0,966048365 

 
0,61939422 

 
0,12 

 
0,01 

 
0,11 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0056930-2D Q494P3_ARATH 3,4-dihydroxy-2-butanone kinase 1163,15 5 40843 39882 40373 42758 38996 44617 63646 34349 39687 40366 42124 45894 0,353623368 0,572836997 0,701717884 0,06 0,19 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003330-1A Q8H148_ARATH USP3 9 protein 379,92 2 10768 0 17249 20696 9712 12160 13286 18396 13307 14008 14189 14996 0,466445408 0,346712478 0,83961255 0,02 0,10 -0,08 - - UNCHANGED - 

Sspon.01G0006430-2B Q8LCC7_ARATH NHP2-like protein 1 11377,79 3 88657 93813 106411 83556 74997 73670 72596 71944 78014 96294 77408 74185 0,036641991 0,01697507 0,426720759 -0,31 -0,38 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002060-1A Q8LCC7_ARATH NHP2-like protein 1 9721,63 4 100623 101788 123627 109545 96962 89237 71767 90828 85536 108679 98581 82710 0,349464896 0,050618104 0,12514984 -0,14 -0,39 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0024530-1B Q8RYC3_ARATH OB-fold nucleic acid bindi ng domai n containi ng protein 3714,98 5 163414 152095 105873 152163 143017 142158 125189 149955 156460 140461 145779 143868 0,781026243 0,873078617 0,858418331 0,05 0,03 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0028780-1P Q8VYP7_ARATH GTP- bindi ng protein SA R1 A-like 678,15 3 3568 3805 17015 16225 13999 14775 5079 22122 19768 8129 15000 15656 0,200802059 0,339164636 0,908618047 0,88 0,95 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015550-1A Q93W91_ARATH universal stress protein 1979,08 3 38164 39656 29854 47315 50054 54373 56395 50075 39199 35891 50581 48556 0,016197775 0,097363406 0,728016597 0,49 0,44 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0028320-2C Q94AG1_ARATH DUF538 fa mily protein 1720,02 3 28602 32321 31118 25020 34000 30759 44234 35326 30140 30680 29926 36567 0,80408235 0,239107753 0,24537333 -0,04 0,25 -0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021230-2B Q94CC6_ARATH Prol yl carboxypepti dase like protein 4625,56 18 119763 110008 117382 98282 99812 97421 85710 91702 108337 115718 98505 95250 0,004674441 0,050113706 0,657329013 -0,23 -0,28 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021230-1A Q94CC6_ARATH Prol yl carboxypepti dase like protein 4454,78 19 23378 22069 21434 15725 18654 15292 18426 17969 27540 22293 16557 21312 0,008795515 0,772126879 0,222015574 -0,43 -0,06 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0025620-3D Q94CK1_ARATH THUM P domai n-containi ng protein 967,24 2 17130 14324 20869 18948 13816 20000 9443 17357 20010 17441 17588 15603 0,959106155 0,645211088 0,620565105 0,01 -0,16 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0019670-4D Q94KE3_ARATH pyruvate kinase 1 , cytosolic 55352,11 25 226548 229069 238376 217348 260582 261255 277206 269202 254467 231331 246395 266958 0,371026531 0,009258706 0,26755263 0,09 0,21 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0019670-1P Q94KE3_ARATH Pyruvate kinase 1, cytosolic 53616,30 28 224936 211578 207643 253982 255671 268238 287954 280773 257953 214719 259297 275560 0,002956016 0,004333024 0,182667675 0,27 0,36 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0019670-1A Q94KE3_ARATH pyruvate ki nase 1, cytos olic-like 53484,23 27 126194 125962 131145 144619 157436 176210 200584 188012 175042 127767 159422 187879 0,027440856 0,001358177 0,072925961 0,32 0,56 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.06G0008280-3D Q9ASW4_ARAT H  cell wall inte grity protein scw1  

767,24 
 

3 
 

26138 
 

29694 
 

28525 
 

22703 
 

25902 
 

22451 
 

22698 
 

22498 
 

25441 
 

28119 
 

23685 
 

23546 
 

0,043870012 
 

0,031779401 
 

0,928670647 
 

-0,25 
 

-0,26 
 

0,01 
 

UNCHANGED 
 

UNCHANGED 
 

UNCHANGED 
 

- 

Sspon.01G0049240-1B Q9C586_ARATH strictosidi ne s ynthase precursor 1020,70 9 38115 37309 38712 37504 35413 42232 41739 42170 41820 38045 38383 41910 0,877564519 0,000829931 0,155970084 0,01 0,14 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0045720-1D Q9LDF5_ARATH 3-hydroxybutyryl-CoA dehydrogenase 1465,06 4 21747 53024 25898 25740 33329 27296 24367 28354 30095 33556 28788 27605 0,660741083 0,582096365 0,70128062 -0,22 -0,28 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0000160-1A Q9LHE6_ARATH predi cted protein 2077,39 9 41445 43594 42089 34457 43016 39315 19138 34905 42477 42376 38929 32173 0,249248758 0,213522668 0,40753372 -0,12 -0,40 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0000720-1A Q9LHL2_ARATH Heteroge neous nuclea r ribonucle oprotein 1 839,94 4 33020 36506 36772 36648 30266 31658 21014 25667 37730 35433 32857 28137 0,322514572 0,227716419 0,427015145 -0,11 -0,33 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0042940-2C Q9LHN3_ARATH transducin fa mily protei n / WD-40 re peat fa mily protein 555,19 3 10299 17696 19281 15693 11929 16604 12765 14085 13145 15759 14742 13332 0,76051267 0,434283934 0,395680895 -0,10 -0,24 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028270-2D Q9LIL3_ARATH stem-spe cific protein TSJT1 3610,17 9 83668 78922 81674 126497 100366 85964 101581 86797 85412 81421 104276 91263 0,12819926 0,139870659 0,371595752 0,36 0,16 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0006300-2B Q9LK96_ARATH reticulon-4-interacting protein 1 1021,45 2 19138 18517 20752 15807 16101 14385 8482 15645 26182 19469 15431 16770 0,009000824 0,630016228 0,808331147 -0,34 -0,22 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0032490-1C Q9LSP5_ARATH USP fa mily protein 10183,23 8 171791 193132 213673 164203 192012 135103 164868 197887 166822 192865 163773 176525 0,226977032 0,36869727 0,550843255 -0,24 -0,13 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0008450-4D Q9LUG8_ARATH alpha /beta- Hydrolases superfa mily protein 5966,62 10 154588 136258 148813 128212 138064 129062 126601 145236 135386 146553 131779 135741 0,077711422 0,229526916 0,559823265 -0,15 -0,11 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0008450-2P Q9LUG8_ARATH endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase-like 5119,68 9 17835 15721 17169 20543 22121 20679 14297 16401 15289 16908 21114 15329 0,006349126 0,144081791 0,001852573 0,32 -0,14 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0016300-1A Q9LVH6_ARATH aldose 1-epimerase 675,48 4 24798 20915 20477 21052 18766 21631 18932 18639 17620 22063 20483 18397 0,38666559 0,062303817 0,09565568 -0,11 -0,26 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015380-1A Q9LW11_ARATH RNA-bi nding protein FUS-like  isof orm X1 2683,19 4 23988 22885 21525 16887 16735 12653 13735 18140 17261 22799 15425 16379 0,009100082 0,013516659 0,647351126 -0,56 -0,48 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0032400-1C Q9LW35_ARATH sex determi nation protein tasselseed-2-like 1564,76 5 99712 103729 87783 130195 95133 121349 97262 108710 94319 97075 115559 100097 0,185236908 0,665976069 0,246715182 0,25 0,04 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0030710-1A QCR7-2 Cytochrome b-c1 comple x subunit 7 4473,08 6 89343 89582 94890 80618 89210 82758 0 57885 82706 91272 84195 70295 0,088247493 0,144978687 0,204303839 -0,12 -0,38 0,26 UNCHANGED - - - 

Sspon.01G0003390-2B RAB28 late embryoge nesis abunda nt protein D-34-like 2797,06 9 23217 35474 34804 20044 57165 17143 35165 44038 52776 31165 31451 43993 0,98411386 0,117854487 0,416424968 0,01 0,50 -0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003390-1A RAB28 late embryoge nesis abunda nt protein D-34-like 2417,32 6 9688 14206 16133 8565 21676 5987 4550 16447 20754 13342 12076 13917 0,820280571 0,917459157 0,801755751 -0,14 0,06 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0026090-1B RAB28 late embryoge nesis abunda nt protein D-34-like 2241,02 6 19116 41410 34707 21264 42713 18295 33589 29462 50081 31745 27424 37711 0,691922221 0,54897123 0,35928914 -0,21 0,25 -0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004200-1A RABA1B ras-related protein RIC2 2975,86 5 16924 18774 14422 15233 18595 16696 13293 6830 13078 16707 16842 11067 0,936669762 0,08415553 0,068515325 0,01 -0,59 0,61 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0007650-3C RABA1D ras-related protein RIC2 3364,20 7 43737 43463 40691 35303 44503 37140 42231 35193 39993 42630 38982 39139 0,287298413 0,20244137 0,966378903 -0,13 -0,12 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032430-2D RABA2A Ras-related protei n RABA2a 2505,79 3 10818 11048 12081 9704 18105 12044 15360 9770 19766 11316 13284 14966 0,48047892 0,279245368 0,682991748 0,23 0,40 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047980-1B RABA2D Ras-related protei n RABA2c 2259,28 3 16797 19055 15743 12799 17052 8025 17481 9132 13732 17198 12626 13448 0,175872559 0,223322055 0,828315945 -0,45 -0,35 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009560-1A RABA3 ras-related protein RABA3-like 1821,05 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.01G0017080-1A RABA4A Ras-related protei n Rab11D 1821,05 3 8597 12663 10717 10555 9247 11565 9996 6898 8635 10659 10455 8510 0,887781926 0,219408594 0,157291664 -0,03 -0,32 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002420-1A RABA5D ras-related protein RABA 5c-like 2444,46 3 2849 2525 2859 3890 5327 3266 2916 2019 2290 2744 4161 2408 0,084281828 0,307376863 0,057946288 0,60 -0,19 0,79 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  
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 Sspon.05G0025240-2C  RABB1C  ras-related protein Rab-2-A  2031,35  7  47096  38096  40895  39754  29514  39392  31017  34598  32707  42029  36220  32774  0,246310717  0,031569172  0,381835024  -0,21  -0,36  0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0009480-1A RABB1C Ras-related protei n RABB1a 2013,92 6 46723 56457 53931 61400 60118 33171 35805 43459 48939 52370 51563 42734 0,937375276 0,114951619 0,425471195 -0,02 -0,29 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0000040-1A RABC1 ABC t ransporte r G famil y me mbe r 5 3623,22 7 65516 46419 48912 50986 39266 41573 43043 43618 44378 53615 43942 43679 0,238239624 0,173394329 0,945466674 -0,29 -0,30 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0032750-1C RABD1 small GT P binding protein Rab1A 2483,40 2 55489 89792 31849 93814 94960 84930 40822 73942 80962 59043 91235 65242 0,133176887 0,781380498 0,111649618 0,63 0,14 0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0004860-1A RABD2A ras-related protein RIC1 15187,57 12 144700 130265 118793 94792 122077 106909 108246 138775 118127 131253 107926 121716 0,098742392 0,461016321 0,313333101 -0,28 -0,11 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0007070-1A RABD2A ypt homolog4 5843,59 8 106914 88797 72287 66624 109233 66652 100747 91392 88440 89333 80836 93526 0,650283073 0,714224041 0,435963217 -0,14 0,07 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031230-2B RABE1C ras-related protein A RA-3 4543,69 5 40921 37399 47795 43892 54474 46173 59683 42476 41349 42038 48179 47836 0,238240999 0,433889213 0,961847941 0,20 0,19 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004190-1A RABG3F Ras-related protei n RABG3f 2794,31 9 25611 25842 25807 30137 31471 25566 61842 36173 32238 25753 29058 43418 0,138454156 0,129776063 0,203350104 0,17 0,75 -0,58 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0007140-2C RABH1B ras-related protein RABH1b 2918,14 9 225222 268663 240531 203328 215449 228904 219801 211762 246435 244806 215894 225999 0,120797248 0,317496949 0,474638932 -0,18 -0,12 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0003210-1A RABH1B ras-related protein RABH1e 2573,16 8 119217 121371 29009 33580 25940 122912 62618 65310 65539 89866 60811 64489 0,541048921 0,451479535 0,911682996 -0,56 -0,48 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0005050-1A RABH1E ras-related protein RABH1b 2453,54 5 20324 8652 10423 13432 13309 10392 10498 11159 12497 13133 12378 11385 0,850825635 0,659458175 0,438216686 -0,09 -0,21 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0002670-1A 
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0,016687241 

 
0,11934063 

 
0,364367198 

 
-0,13 

 
-0,28 

 
0,15 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.07G0002670-1P  RACK1B gua nine nucleotide-bi ndi ng protei n subunit beta-like  

protein A 

 2497,72  15  19470  23198  22496  24457  19420  20057  17014  20797  20484  21721  21311  19432  0,844031137  0,241417295  0,399264992  -0,03  -0,16  0,13  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0010390-3D RAD23C Ubi quiti n rece ptor RAD23c 6886,43 11 113105 117288 111666 129735 108243 135347 105305 126677 137949 114020 124441 123310 0,283994441 0,39331121 0,932995653 0,13 0,11 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0014930-3D RAD23C Ubi quiti n rece ptor RAD23c 1450,44 4 54066 51557 44484 48675 49078 53034 36328 61504 59367 50035 50262 52400 0,946698883 0,795966638 0,806737809 0,01 0,07 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005080-1A RAD52-1 snRK1-inte racting protei n 1 2479,64 4 79959 95275 84903 88276 60558 82051 57340 87812 90270 86712 76962 78474 0,364179161 0,513771799 0,91630653 -0,17 -0,14 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010510-3D RAE1 rae1-like protein 393,72 2 8806 9124 8822 7556 9684 5589 0 4765 6761 8917 7610 5763 0,3325288 0,064863092 0,18090972 -0,23 -0,63 0,40 UNCHANGED - - - 

Sspon.08G0026320-1C RAN1 GTP- bindi ng nuclea r protein Ra n-3-like 6075,10 4 17346 16761 20904 22833 19082 19362 24343 23432 22655 18337 20426 23476 0,3033745 0,020569168 0,079001404 0,16 0,36 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0037910-1D RAN3 GTP- bindi ng nuclea r protein Ran-2 9730,23 10 452438 441788 438176 400092 428155 382123 272902 299488 361614 444134 403457 311335 0,044441228 0,007562066 0,035435547 -0,14 -0,51 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0010060-2B RANBP1B ran-binding protein 1 796,17 2 31925 35265 31629 36874 36248 30850 29368 33743 36814 32940 34657 33308 0,485931985 0,887895902 0,66447402 0,07 0,02 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037900-1B RANBP1C ran-binding protein 1 990,29 4 68553 65794 68990 45974 78699 56066 42665 49699 51149 67779 60247 47838 0,481916138 0,002067063 0,283439635 -0,17 -0,50 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008350-1A RANGAP1 RA N GTPase-activa ting protei n 2 1932,01 14 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.04G0008350-2C RANGAP1 RA N GTPase-activa ting protei n 2 1921,32 18 133608 125859 134165 158180 117335 144554 68353 134597 131420 131211 140023 111456 0,513401569 0,41487246 0,311621927 0,09 -0,24 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0028260-1P RBG2 glycine-rich RNA-bi ndi ng protein 2 17063,59 7 330134 352312 315235 353059 322666 362442 356026 359548 351014 332560 346056 355529 0,449813197 0,106248991 0,482728161 0,06 0,10 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027500-4D RBG3 Glyci ne-rich RNA- bindi ng protein 3  mitochondrial 9023,55 5 389836 380843 383195 447709 420575 379790 189369 425332 424788 384625 416025 346496 0,190097192 0,653017689 0,439103798 0,11 -0,15 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0045790-1B RBG7 glycine-rich RNA  bi ndi ng protein 6300,08 5 213050 197438 172794 191131 213181 168829 116693 281665 208571 194427 191047 202310 0,855071945 0,880343365 0,830878917 -0,03 0,06 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0025010-1P RBG7 glycine-rich RNA-bi ndi ng protein 2 3993,03 6 113017 108280 94268 98559 106912 90076 89458 90386 97157 105188 98516 92334 0,42032579 0,103977323 0,318613587 -0,09 -0,19 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022170-4D RBP45A RNA-bi nding protei n L-like isoform X1 642,14 4 33639 29098 25100 36671 28282 26110 42655 22900 35751 29279 30354 33769 0,804026452 0,514911386 0,633375666 0,05 0,21 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0023270-3D RBP45B RNA-bi nding protei n L-like 3206,13 8 94030 104524 93275 85994 84785 84060 141995 99391 102121 97276 84946 114502 0,02840884 0,292988612 0,098561342 -0,20 0,24 -0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0003180-1A RBP45B Polya denylate-bi ndi ng protein RBP45C 1678,94 5 29113 33640 35477 34500 26201 32959 29727 27983 37086 32743 31220 31599 0,656295898 0,751205816 0,924980418 -0,07 -0,05 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0006630-3D RBP45B Polya denylate-bi ndi ng protein RBP45C 1032,57 3 16026 25438 0 14044 13794 13208 0 14402 19859 20732 13682 17130 0,985902271 0,8128963 0,722269548 -0,60 -0,28 -0,32 - - - - 

Sspon.03G0009530-3D RBSK ribokinase 2032,62 7 112771 106934 102374 94150 100411 93692 92201 103461 107625 107360 96084 101095 0,038380755 0,318488543 0,380730182 -0,16 -0,09 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002290-1A RD21B cysteine protease 1 precursor 32333,90 12 144350 135047 127990 160093 123401 138827 170227 128636 103018 135795 140774 133960 0,69100571 0,931801041 0,775057631 0,05 -0,02 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003190-4D RD21B ervatamin-B 6405,31 12 83786 87318 72855 140984 76631 164315 200106 145367 61255 81320 127310 135576 0,158611993 0,252528021 0,87202193 0,65 0,74 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001300-1A RD21B cysteine protease 1 precursor 2142,14 9 64504 64781 62610 62526 67276 66716 43997 50856 49583 63965 65506 48145 0,402295909 0,002030619 0,002560795 0,03 -0,41 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013010-3D RE1 retrotrans pos on protei n, putative,  T y1-copia subclass 652,95 4 14509 12987 15261 16128 12717 14960 9039 15606 15375 14252 14602 13340 0,786070246 0,706247483 0,623074307 0,03 -0,10 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013030-1A RE1 Retrovi rus-relate d Pol polyprotein LINE-1 209,80 8 45579 31022 68030 19252 94625 124770 0 89287 94780 48210 79549 92033 0,398313584 0,706974748 0,699902954 0,72 0,93 -0,21 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0021520-3C RE2 Putati ve pol polyprotein 2709,87 21 48851 50393 42338 58414 58769 53353 40019 47513 44601 47194 56845 44044 0,033212885 0,393137314 0,010193649 0,27 -0,10 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0019280-2B RER1 protein RETICULATA- RELATE D 1, chloroplastic-like 407,08 2 19910 18567 17293 24985 21260 24398 23759 17776 20362 18590 23547 20632 0,02297838 0,340675157 0,234237738 0,34 0,15 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0040220-1C RER3 Protein RETICULATA- RELATE D 3,  chloroplastic 12935,06 16 233651 226844 232740 223624 275984 248208 163262 203198 252177 231078 249272 206212 0,299443238 0,389731819 0,222368501 0,11 -0,16 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0024170-2C RER4 Protein RETICULATA- RELATE D 4,  chloroplastic 411,60 2 37201 33809 33438 37594 35528 32544 77364 36130 37156 34816 35222 50217 0,840638859 0,321653124 0,333827852 0,02 0,53 -0,51 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0005050-2B RFC2 Os04g0569000 1520,34 10 36528 36838 28670 31028 28910 24643 26570 24568 29019 34012 28194 26719 0,149452208 0,069798878 0,552461697 -0,27 -0,35 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004180-2C RFC4 replication factor C subunit 2 522,93 3 12510 12960 11205 13215 8449 10466 10090 11818 12418 12225 10710 11442 0,363250559 0,420928791 0,660805367 -0,19 -0,10 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029600-1A RFNR2 Ferredoxin-- NA DP re ductase root is ozyme  1 chloroplastic 1478,41 6 43072 57299 57408 51023 55730 40698 23614 41216 48857 52593 49150 37896 0,62487496 0,172532171 0,265097749 -0,10 -0,47 0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011900-2B RGGA RGG re peats  nuclear RNA binding protei n A 2372,89 8 124161 134788 144761 111431 111857 108802 87630 103767 125218 134570 110697 105538 0,01663431 0,079360874 0,661537959 -0,28 -0,35 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000500-1A RGGA Plasminogen acti vator inhi bitor 1 RNA-bi ndi ng protein 2155,54 7 5615 5298 5923 8420 5967 7608 5404 5928 6477 5612 7331 5936 0,081829123 0,416733147 0,15028131 0,39 0,08 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Sspon.03G0007520-1P 

 
RGGA 

 
RGG re peats  nuclear RNA binding protei n A 

 
2090,64 

 
12 

 
143468 

 
125074 

 
133481 

 
134594 

 
117727 

 
136860 

 
117707 

 
127730 

 
136428 

 
134008 

 
129727 

 
127289 

 
0,622769391 

 
0,425702994 

 
0,778500134 

 
-0,05 

 
-0,07 

 
0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.07G0035480-1D 

 RGGA RGG re peats nuclear RNA bi ndi ng protein A-like isoform X1  
2050,15 

 
10 

 
27385 

 
25269 

 
29299 

 
33306 

 
27281 

 
31211 

 
29762 

 
31763 

 
35145 

 
27318 

 
30599 

 
32224 

 
0,195725213 

 
0,066091152 

 
0,529682411 

 
0,16 

 
0,24 

 
-0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0007520-2B RGGA plasminogen acti vator i nhi bitor 1 RNA-bi ndi ng protein 1394,34 6 76024 77988 63777 64069 57625 59932 61298 68188 71507 72596 60542 66998 0,067044383 0,355796341 0,143007133 -0,26 -0,12 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000500-2B RGGA Plasminogen acti vator inhi bitor 1 RNA-bi ndi ng protein 1366,58 5 50045 58859 53961 62931 52676 57932 39579 55897 61752 54288 57846 52409 0,413992407 0,804519741 0,495797694 0,09 -0,05 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022960-1A RGP1 Alpha-1,4- glucan-protei n synthase UDP-forming] 19337,96 27 290782 275126 270275 384436 310463 377327 331503 336978 302774 278728 357409 323752 0,031983966 0,021457729 0,262672504 0,36 0,22 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0002120-1A RGP5 probable UDP-arabi nopyranose mutase 2 isoform X1 2337,25 18 47838 51648 49197 66649 57842 60882 56280 57755 51956 49561 61791 55330 0,012181958 0,049225201 0,106688659 0,32 0,16 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0016530-1P RH11 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 52C 2711,33 25 16489 17921 18623 19456 16036 17954 14625 13300 14203 17677 17815 14042 0,912058575 0,00795954 0,02387786 0,01 -0,33 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0016530-1A RH11 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 52C 2687,55 24 46097 50099 52063 69458 57251 64097 69518 63220 61638 49420 63602 64792 0,022852408 0,006697595 0,794571786 0,36 0,39 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013340-1A RH14 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 40 1161,02 8 61539 54570 62896 68628 67720 55137 60081 55507 65036 59668 63828 60208 0,457208079 0,8931303 0,520870589 0,10 0,01 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0023090-1A RH20 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 20 1083,50 7 20454 17299 23355 17700 14052 17129 12184 19729 20700 20369 16294 17538 0,122117028 0,427538688 0,69196799 -0,32 -0,22 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0046920-1B RH21 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 21 882,23 4 12988 15054 18855 17615 14119 12991 6709 14771 15460 15632 14908 12313 0,759832716 0,370526557 0,454332762 -0,07 -0,34 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0039350-1C RH30 DEAD box RNA helicase1 1021,80 3 47189 40273 48139 42385 37684 37679 50803 36955 39582 45201 39250 42447 0,112347899 0,605328626 0,518968754 -0,20 -0,09 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022630-2B RH37 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 52 2778,04 19 138013 134145 128181 150711 150655 142158 96329 130298 134403 133446 147841 120343 0,023365236 0,350233475 0,090780198 0,15 -0,15 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0030530-1A RH37 DEAD- box ATP-depe nde nt  RNA helicase  37-like 2349,78 15 18471 16229 19543 17613 15987 14724 16843 16552 17123 18081 16108 16839 0,199618066 0,277991937 0,43944004 -0,17 -0,10 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022630-1A RH37 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 52 2342,81 18 49750 48356 46206 61271 61248 57794 52216 70629 72854 48104 60105 65233 0,001492957 0,060867778 0,483091317 0,32 0,44 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0003180-2C RH38 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 38 611,52 9 2669 2009 2684 1812 1783 2068 2258 4658 3578 2454 1888 3498 0,078055325 0,225173857 0,082858807 -0,38 0,51 -0,89 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0018770-1A RH40 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 40 1537,42 6 33673 21495 23623 26606 21617 23679 26528 24267 21868 26263 23967 24221 0,598842757 0,635572555 0,904131846 -0,13 -0,12 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0031000-3D RH53 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 53 593,58 3 12055 9388 11134 13795 13369 13414 8360 13542 18094 10859 13526 13332 0,028273725 0,444555334 0,948393944 0,32 0,30 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000580-3C RH56 Splice osome RNA helicase BAT1 isof orm 1 10903,59 17 191512 176800 184707 201057 183719 184631 114429 160352 177199 184340 189802 150660 0,48210686 0,15480369 0,116299559 0,04 -0,29 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000580-1A RH56 Splice osome RNA helicase BAT1 isof orm 1 9465,10 19 50501 46891 48534 47702 41463 45959 47017 66120 73405 48642 45041 62180 0,166426115 0,163256652 0,101349121 -0,11 0,35 -0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0033350-2C RH56 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 56 2810,24 7 181352 201810 202790 173795 154526 179096 78553 198950 210379 195318 169139 162627 0,062633258 0,487003623 0,886499012 -0,21 -0,26 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0049940-1B RH8 DEAD- box ATP-depe nde nt RNA helicase 8 2221,02 8 34033 25068 27653 34187 25435 24040 19801 21830 24394 28918 27887 22008 0,815846475 0,081063621 0,162829886 -0,05 -0,39 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012800-1A RHD3 Protein ROOT  HA IR DE FECT IVE 3 294,96 4 11771 9421 14197 16716 8494 16315 12955 13743 13737 11796 13842 13479 0,534089219 0,296668477 0,899111715 0,23 0,19 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0006700-2C RIDA reactive  Interme diate  Dea mi nase A,  chloroplastic-like 18379,65 11 279699 297196 284717 228318 262249 225437 213499 252720 295090 287204 238668 253770 0,019801717 0,238066338 0,597360725 -0,27 -0,18 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003410-1A RIN1 RuvB-like protein 1 1949,64 9 67553 68240 66693 50902 56691 51350 67215 64775 58426 67495 52981 63472 0,001617907 0,204601319 0,030910543 -0,35 -0,09 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0029280-1B RIN1 RuvB-like protein 1 1218,16 9 10478 13725 12158 12657 11734 11996 9018 12129 10414 12120 12129 10521 0,99335955 0,285668559 0,162434654 0,00 -0,20 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026830-1A RKL1 atypical re ceptor-like kinase  MARK 643,04 7 46907 50096 49297 55042 50481 57614 50031 60148 66143 48767 54379 58774 0,070808842 0,105365067 0,441004014 0,16 0,27 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0019110-1P RNP1 heterogeneous nuclear ribonucleoprotein 1-like 2307,15 6 104118 116024 130491 129807 109355 103866 122098 125723 136771 116878 114343 128197 0,828672842 0,268206269 0,20025506 -0,03 0,13 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013730-1A RNR1-2 Ribonucleosi de-diphos phate reductase  large subunit 2111,04 28 129165 111463 100579 131793 132276 162771 158569 150530 132438 113735 142280 147179 0,096715626 0,042244385 0,722070732 0,32 0,37 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030060-2C RPI2 ribose-5-phosphate isomerase 3987,17 11 71323 75534 68004 59380 67124 68938 74212 75140 71364 71620 65147 73572 0,151010646 0,471485701 0,055221046 -0,14 0,04 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004210-2B RPL10AB 60S ribosomal  protei n L10a-1 6743,54 5 158923 159663 158771 186699 157527 187593 180328 169517 168562 159119 177273 172802 0,140014375 0,022415658 0,6941267 0,16 0,12 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0022700-1A RPL10C 60S ribosomal  protei n L10-3 10770,39 11 205321 199764 203483 242539 207758 235410 147246 187130 216531 202856 228569 183636 0,074693688 0,394026074 0,11895845 0,17 -0,14 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0007670-1A RPL11A 60S ribosomal protein L11 11883,42 7 369315 357172 387734 396016 363233 376148 339778 336818 364497 371407 378466 347031 0,616817927 0,122664621 0,072292163 0,03 -0,10 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014520-1A RPL11A 60S ribosomal protein L11 6233,21 8 13130 12078 13781 87378 21147 79346 8385 11197 12736 12997 62624 10773 0,076193297 0,179054238 0,068199138 2,27 -0,27 2,54 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0036910-1B RPL11A 60S ribosomal protein L11 3579,94 6 1851 1731 3184 2449 3134 3917 1731 2086 3070 2255 3167 2296 0,22139428 0,950535952 0,209730809 0,49 0,03 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0005750-1A RPL12A-2 60S ribosomal protein L12 16955,52 13 436775 452774 416407 474255 479604 403730 364402 430020 421392 435319 452530 405271 0,553104677 0,26356116 0,213318983 0,06 -0,10 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0028490-1A RPL13AD 60S ribosomal protein L1 3a-4-like 6500,52 8 156151 152487 163676 229689 177855 198423 180020 186420 170911 157438 201989 179117 0,044640176 0,017725394 0,219528261 0,36 0,19 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000250-1A RPL13B 60S ribosomal protein L13 11820,77 7 107512 114641 129137 129637 108123 139320 142635 159254 136288 117097 125693 146059 0,485605475 0,036270022 0,150840295 0,10 0,32 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0011660-1A RPL13B 60S ribosomal protein L13 9084,37 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0008520-1A RPL14A 60 ribos omal protein L14 7322,85 3 167120 150080 120193 147054 122937 119598 225699 135318 165719 145798 129863 175579 0,381370921 0,375401027 0,176960844 -0,17 0,27 -0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023790-1A RPL15B 60S ribosomal protein L15 7450,60 6 302984 311760 320613 418724 301709 394993 353797 376495 341963 311786 371809 357418 0,171466442 0,015802038 0,718023118 0,25 0,20 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002660-1A RPL17B 60S ribosomal protein L17 3502,76 3 122796 81034 98280 117855 98084 105962 88526 110341 94897 100703 107300 97921 0,648529933 0,849431499 0,339651882 0,09 -0,04 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032530-1A RPL17B 60S ribosomal  protei n L17-like 2937,68 2 31829 26722 32655 37572 30132 43759 44813 37405 32543 30402 37154 38254 0,195917808 0,122592198 0,846240064 0,29 0,33 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0002090-1A RPL18AB 60S ribosomal protein L18a 6872,03 11 125061 117936 131528 149013 127856 145227 128408 130371 118542 124841 140699 125774 0,105406702 0,870495441 0,116436988 0,17 0,01 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016740-3C RPL18AB 60S ribosomal protein L18a 2654,06 8 37556 35352 38263 41169 37692 39366 38618 38894 39573 37057 39409 39028 0,152315949 0,099169087 0,733290014 0,09 0,07 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012580-1T RPL18C 60S ribosomal protein L18 9037,28 8 201230 209948 196851 334119 270823 296807 248306 304733 225620 202676 300583 259553 0,006442393 0,075455245 0,241167028 0,57 0,36 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.02G0001150-3C  RPL18C  60S ribosomal  protei n L18-3  2291,05  5  30076  27987  29942  46200  38476  43862  30265  34143  30839  29335  42846  31749  0,004782651  0,156104048  0,012740187  0,55  0,11  0,43  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0022630-1B RPL19A 60S ribosomal protein L1 9-1-like 10145,12 4 161537 139391 131327 161051 165639 194490 170194 196458 157075 144085 173727 174576 0,09861151 0,106445248 0,959247886 0,27 0,28 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002410-1A RPL21E 60S ribosomal protein L21 3294,70 3 119688 122751 112291 173027 155570 174796 160378 198260 159709 118243 167798 172782 0,001964979 0,01415551 0,742261285 0,50 0,55 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009440-1A RPL22B 60S ribosomal  protei n L22-2 10577,76 6 242283 246062 238645 297728 271459 291463 259978 258540 254658 242330 286883 257725 0,005581568 0,004467358 0,022575778 0,24 0,09 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0002300-1A RPL23A 60S ribosomal protein L23 18281,84 11 416035 433643 426658 498614 448569 486296 452710 441860 419782 425445 477827 438117 0,030096732 0,311839155 0,090805173 0,17 0,04 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0003730-3D RPL23AB 60S ribosomal protein L23a 2498,50 4 188927 158307 170282 214300 191467 211908 214632 211036 189235 172505 205892 204968 0,043791174 0,052931302 0,935610649 0,26 0,25 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0022370-1T RPL24B 60S ribosomal protein L24 2767,20 3 58442 66592 77750 91891 67502 79362 67613 79355 77835 67594 79585 74934 0,253339004 0,334921563 0,589862381 0,24 0,15 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0043540-1C RPL26A 60S ribosomal  protei n L26-1 854,54 6 69082 63520 56200 87355 70373 86435 52857 78049 73771 62934 81388 68225 0,050230299 0,572977219 0,239713945 0,37 0,12 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017420-2C RPL27AB 60S ribosomal  protei n L27a-3 2684,28 3 63446 58836 62855 75676 50820 68698 60375 56298 60069 61712 65065 58914 0,67968819 0,225247062 0,45916129 0,08 -0,07 0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0003430-1A RPL27AC 60S ribosomal  protei n L27a-3 5115,87 6 255277 234099 238927 297075 243744 284667 252793 263374 284615 242768 275162 266927 0,135109316 0,100169598 0,681347865 0,18 0,14 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003610-1A RPL27C 60S ribosomal protein L27 3283,42 6 58683 59249 64442 74629 55913 73466 58084 64533 54818 60791 68002 59145 0,317901573 0,652849068 0,256302328 0,16 -0,04 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003170-1A RPL28A 60S ribosomal  protei n L28-1 5629,53 4 174958 184856 253440 247999 161768 237368 208989 249326 213791 204418 215712 224035 0,773562637 0,518799269 0,795039944 0,08 0,13 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005360-1A RPL30B 60S ribosomal protein L30 3599,48 4 115712 132573 58879 126574 142478 116636 0 15502 121774 102388 128563 68638 0,328290875 0,270179793 0,101000438 0,33 -0,58 0,91 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0016080-1A RPL35AA 60S ribosomal  protei n L35a-2 14917,69 5 50607 42470 41914 47895 43595 49886 21530 35344 39493 44997 47125 32122 0,561680004 0,102953468 0,059133573 0,07 -0,49 0,55 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002040-2B RPL35AA 60S ribosomal  protei n L33-B 13983,61 3 44807 37347 37164 54314 47868 54888 30038 45736 43917 39773 52356 39897 0,020358375 0,983215387 0,083997387 0,40 0,00 0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0040060-2C RPL37C 60S ribosomal protein L37 1936,36 3 88230 70288 94721 103734 82951 99213 107172 92057 89015 84413 95299 96081 0,322564336 0,27413427 0,930665555 0,17 0,19 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023390-1A RPL4A 60S ribosomal  protei n L4-1 19146,53 23 433815 411024 397011 443115 368499 454612 580966 464688 459030 413950 422075 501561 0,793547646 0,100358923 0,17333238 0,03 0,28 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023390-2P RPL4A 60S ribosomal  protei n L4-1 8957,83 12 63434 65559 50537 36093 45909 44902 47148 63630 70451 59843 42301 60410 0,03575426 0,949244384 0,075438877 -0,50 0,01 -0,51 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001320-1A RPL5A 60S ribosomal  protei n L5-1 5114,03 11 173254 191153 196109 217097 178692 188502 148194 188281 196723 186839 194764 177733 0,587373174 0,610421177 0,418229055 0,06 -0,07 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0034580-2D RPL5A 60S ribosomal  protei n L5-1 4589,16 13 87930 100705 107428 105391 88682 96876 68416 75471 88473 98688 96983 77453 0,830937298 0,060667102 0,062017016 -0,03 -0,35 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0034580-1B RPL5B 60S ribosomal  protei n L5-1 3452,14 7 120060 120332 80261 135671 127065 127067 145387 136217 152071 106884 129934 144559 0,165772335 0,055503232 0,054109215 0,28 0,44 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0009180-1A RPL6C 60S ribosomal protein L6 10735,92 15 220424 198293 192682 237763 215660 233903 282021 230952 230293 203800 229109 247755 0,080418596 0,082954426 0,369114526 0,17 0,28 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010680-2B RPL7AB 60S ribosomal protein L7a 1259,38 2 63056 59576 69241 96992 72964 89324 114101 88443 57312 63958 86426 86619 0,042166812 0,245387179 0,991940809 0,43 0,44 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0003770-1A RPL7C 60S ribosomal  protei n L7-2 6487,86 13 214609 193431 204434 263063 224917 259073 256160 235524 227307 204158 249017 239664 0,029719705 0,028065591 0,562680933 0,29 0,23 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0020180-1A RPL8C 60S ribosomal protein L2 6998,87 10 339370 330051 313459 483301 346936 416752 375981 393803 392283 327627 415663 387356 0,093078291 0,003249205 0,51601686 0,34 0,24 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013240-1A RPL9B 60S ribosomal protein L9 5834,77 16 136390 135958 112965 147629 127535 138121 108187 140325 122159 128438 137762 123557 0,389623299 0,707312906 0,264874049 0,10 -0,06 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037080-1B RPN10 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  4 4518,73 8 208441 210011 160496 217027 217614 210283 198497 156784 203148 192983 214975 186143 0,251474049 0,770803887 0,125602448 0,16 -0,05 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0016950-1A 

 RPN11 26S proteas ome non-ATPase re gulatory subunit 14 

homolog 

 
6121,77 

 
11 

 
147282 

 
152851 

 
158688 

 
165586 

 
157492 

 
147638 

 
172949 

 
155562 

 
163276 

 
152940 

 
156906 

 
163929 

 
0,553951481 

 
0,141582566 

 
0,386168632 

 
0,04 

 
0,10 

 
-0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0009170-3C RPN12A 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  8 8386,10 15 322637 312040 311937 287218 286860 305673 186948 298465 319794 315538 293250 268402 0,035698273 0,317868466 0,582951945 -0,11 -0,23 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000490-1A RPN13 26S proteas ome re gulatory subunit RPN13 961,44 8 44380 43368 40881 41107 32791 28379 41314 44640 45819 42876 34092 43924 0,085953234 0,571590622 0,068366499 -0,33 0,03 -0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0018460-2C 

 
RPN1A 

26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  2 
homol og A 

 
3509,24 

 
35 

 
145374 

 
150419 

 
160535 

 
142939 

 
133757 

 
133967 

 
144560 

 
138208 

 
141562 

 
152109 

 
136888 

 
141444 

 
0,047571553 

 
0,091357015 

 
0,267377271 

 
-0,15 

 
-0,10 

 
-0,05 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.03G0000580-2C 

 
RPN2 

Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein 
glycosylt ransferase subunit 2 

 
1435,26 

 
14 

 
62304 

 
65745 

 
64918 

 
85372 

 
69779 

 
78568 

 
76124 

 
73093 

 
75953 

 
64322 

 
77906 

 
75057 

 
0,042681741 

 
0,001680218 

 
0,570703626 

 
0,28 

 
0,22 

 
0,05 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0008960-2C 

 
RPN2A 

26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  1 
homol og B 

 
1072,00 

 
12 

 
81027 

 
83653 

 
87128 

 
93723 

 
97550 

 
90082 

 
82898 

 
96378 

 
109577 

 
83936 

 
93785 

 
96285 

 
0,024159337 

 
0,193141187 

 
0,770242772 

 
0,16 

 
0,20 

 
-0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.06G0004000-3C 

 
RPN3A 

26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  3 
homol og A 

 
2351,17 

 
20 

 
156327 

 
150793 

 
156246 

 
162945 

 
142419 

 
124168 

 
105339 

 
163541 

 
149131 

 
154455 

 
143177 

 
139337 

 
0,37658705 

 
0,438672582 

 
0,862351747 

 
-0,11 

 
-0,15 

 
0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0021660-1B 

 
RPN5A 

26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  12 
homol og A-like 

 
5229,32 

 
16 

 
20702 

 
20534 

 
22826 

 
29470 

 
28160 

 
27852 

 
26364 

 
26661 

 
25571 

 
21354 

 
28494 

 
26199 

 
0,001302361 

 
0,00385731 

 
0,017969711 

 
0,42 

 
0,29 

 
0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0032970-1A 

 
RPN5A 

26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  12 
homol og A-like 

 
4461,53 

 
19 

 
78744 

 
78021 

 
88411 

 
81209 

 
77070 

 
76855 

 
84220 

 
82607 

 
80454 

 
81725 

 
78378 

 
82427 

 
0,409437635 

 
0,851733791 

 
0,086256474 

 
-0,06 

 
0,01 

 
-0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0010680-1A 

 RPN6 26S proteas ome non-ATPase re gulatory subunit 11 

homolog 

 
4877,96 

 
23 

 
264533 

 
278870 

 
262684 

 
255850 

 
236716 

 
270548 

 
262707 

 
273739 

 
265712 

 
268695 

 
254371 

 
267386 

 
0,264590957 

 
0,840106454 

 
0,276327878 

 
-0,08 

 
-0,01 

 
-0,07 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0053710-2D RPN6 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  11 4440,99 22 308166 320733 381380 253911 278911 279389 256289 308539 303874 336760 270737 289567 0,052044772 0,168361982 0,370793087 -0,31 -0,22 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0008920-2B RPN7 26S proteasome non-AT Pase re gulatory subunit  6 3575,94 15 101069 93109 101722 91651 102380 102634 90141 93176 90698 98633 98888 91338 0,958023588 0,066985972 0,113509543 0,00 -0,11 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001800-3D RPN8A predi cted protein 3683,00 9 96689 90489 88726 78886 96305 78107 70812 89749 92878 91968 84433 84480 0,305120337 0,363207484 0,996117211 -0,12 -0,12 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0053990-1C 

 RPN9B 26S proteas ome non-ATPase re gulatory subunit 13 

homolog A 

 
2961,70 

 
11 

 
144959 

 
138569 

 
122571 

 
154665 

 
147877 

 
146506 

 
169479 

 
134968 

 
145779 

 
135366 

 
149683 

 
150076 

 
0,114707409 

 
0,293487064 

 
0,971958003 

 
0,15 

 
0,15 

 
0,00 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0024260-1B RPP0A 60S acidic ribosomal protein P0 19152,94 14 575514 575748 602426 557704 551956 566314 649700 564365 590290 584563 558658 601452 0,058327079 0,56265568 0,169925549 -0,07 0,04 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006870-1A RPP2C 60S acidic ribosomal protein P2B 1932,86 2 38733 46008 42978 32790 20524 38116 36652 34125 38326 42573 30477 36368 0,097693137 0,063604849 0,332612182 -0,48 -0,23 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0001510-1A RPP2D 60S acidic ribosomal protein P2A 29051,88 7 442196 475599 459187 450283 424849 474562 566564 518327 472743 458994 449898 519211 0,626648001 0,10432081 0,086573923 -0,03 0,18 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0033160-1C RPP2D 60S acidic ribosomal protein P2A-like 16632,91 12 104042 121843 113683 114188 108232 111572 134236 119681 120641 113189 111331 124853 0,749156055 0,169474024 0,054020753 -0,02 0,14 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0029580-2C RPS10C 40S ribosomal protein S10 2954,14 6 37360 38598 39940 43194 39037 33948 23215 26915 36545 38632 38726 28892 0,974655943 0,073579157 0,109236172 0,00 -0,42 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0002580-1A  RPS11C  40S ribosomal protein S11  6277,76  7  200555  182636  183664  253873  208903  241818  234785  262020  230265  188951  234865  242357  0,034985675  0,009687457  0,676974058  0,31  0,36  -0,05  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.07G0001500-2B RPS12A 40S ribosomal protein S12 18932,58 4 394965 388929 396874 387052 387011 397639 377843 438974 356952 393589 390567 391256 0,518202354 0,929366476 0,979216592 -0,01 -0,01 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007540-3C RPS12C 40S ribosomal protein S12 31989,59 8 396187 371243 346786 336257 378191 330383 243990 370807 353007 371405 348277 322601 0,327177317 0,311122543 0,577505081 -0,09 -0,20 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022200-2B RPS12C 40S ribosomal protein S12 25440,31 4 258214 260674 274469 261937 249054 272398 290144 308995 275010 264453 261130 291383 0,713764524 0,071517735 0,064187055 -0,02 0,14 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0013710-1A RPS13B 40S ribosomal protein S13 6854,44 7 102057 67329 91398 143777 117514 132682 100017 128055 82338 86928 131324 103470 0,025520184 0,380851434 0,143431234 0,60 0,25 0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003570-3C RPS14C 40S ribosomal protein S14 9586,26 12 243500 222359 225380 282457 232709 250762 264339 251924 217730 230413 255309 244664 0,193975459 0,40768842 0,625083751 0,15 0,09 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0024840-1A RPS15AA 40S ribosomal protein S15a 3629,36 5 140128 146325 146658 148511 150461 136182 39617 95830 133490 144370 145051 89646 0,897201988 0,116067338 0,115502243 0,01 -0,69 0,69 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006500-1A RPS15AA 40S ribosomal  protei n S1 5a-1 3416,15 8 169094 174538 166613 170355 161733 180042 200596 184163 162043 170082 170710 182267 0,918740132 0,345785894 0,40263054 0,01 0,10 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048570-1B RPS15D 40S ribosomal protein S15 20890,60 9 93841 66167 75248 118990 94702 93668 51574 84123 87942 78419 102453 74547 0,107209127 0,797536698 0,120801596 0,39 -0,07 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030370-1B RPS16A 40S ribosomal protein S16 7247,37 13 63826 59245 68282 83727 77636 73399 32963 60412 72744 63784 78254 55373 0,021935034 0,523387904 0,132388217 0,29 -0,20 0,50 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0028580-2C RPS16A 40S ribosomal protein S16 7153,99 7 84528 77711 85161 83095 77050 70378 42237 77408 93209 82467 76841 70951 0,268235314 0,49226368 0,723363714 -0,10 -0,22 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0012290-1A RPS17D 40S ribosomal  protei n S1 7-4 14266,79 10 304407 304315 311444 320513 290025 285032 197377 207699 314966 306722 298523 240014 0,509601121 0,151275247 0,209790464 -0,04 -0,35 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0042000-1B RPS18A 40S ribosomal protein S18 21210,51 12 335139 335096 365308 290768 257269 274918 353504 352323 349369 345181 274318 351732 0,007099754 0,553356191 0,001363851 -0,33 0,03 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047190-1B RPS19C 40S ribosomal protein S19 10063,11 11 340752 329884 324266 334942 316276 302965 223401 253981 299990 331634 318061 259124 0,264214448 0,033429798 0,07088712 -0,06 -0,36 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016200-1A RPS20A 40S ribosomal protein S20 7837,61 5 178208 183653 183336 176710 178393 164691 126493 134456 169319 181732 173265 143422 0,143435571 0,044685676 0,097306841 -0,07 -0,34 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009630-1A RPS21C 40S ribosomal protein S21 16462,73 4 237440 257183 226062 277614 258023 246562 221204 271408 245024 240228 260733 245879 0,185487891 0,757818733 0,434049201 0,12 0,03 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048160-3P RPS23B 40S ribosomal protein S23 7813,01 4 161283 165521 176219 232932 183521 184618 203496 177482 186153 167674 200357 189044 0,125026929 0,073080487 0,563698808 0,26 0,17 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007440-1A RPS24A 40S ribosomal protein S24 14231,94 4 136598 129349 138013 189299 147954 177216 151216 215214 165695 134653 171490 177375 0,042730362 0,094314535 0,810150666 0,35 0,40 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014780-1A RPS24A 40S ribosomal protein S24 3101,05 2 45402 44299 48110 67163 48138 56430 33849 59820 57006 45937 57243 50225 0,11466784 0,632899286 0,517532823 0,32 0,13 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0004380-1A RPS25B 40S ribosomal  protei n S2 5-1 6718,63 2 172852 161574 187464 219419 162377 215773 231261 189743 162779 173963 199189 194594 0,2737254 0,387215274 0,873765615 0,20 0,16 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005730-1A RPS26C 40S ribosomal protein S26 18646,66 5 303661 255479 251668 350258 272763 313622 285987 296933 285766 270269 312214 289562 0,207753984 0,323141302 0,374481961 0,21 0,10 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012270-3D RPS27B 40S ribosomal protein S27 3659,11 3 372342 396884 393076 307795 339785 267854 140262 424284 317953 387434 305144 294166 0,020593551 0,325030954 0,903941695 -0,34 -0,40 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0050940-1C RPS28A 40S ribosomal protein S28 12590,25 7 218607 239658 250061 180372 214124 151986 266669 107454 191704 236109 182161 188609 0,055788343 0,368528688 0,902385926 -0,37 -0,32 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022460-2B RPS2D 40S ribosomal  protei n S2-3 9538,10 9 265399 250156 264497 291937 229159 290077 214037 228042 245557 260017 270391 229212 0,650306942 0,041107216 0,141844171 0,06 -0,18 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022460-2P RPS2D 40S ribosomal  protei n S2-3 6258,56 10 48856 47638 64032 70077 58623 67431 52482 56149 71746 53509 65377 60126 0,133088261 0,450325283 0,485827106 0,29 0,17 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001250-1A RPS30A 40S ribosomal protein S30 7978,82 2 84566 85165 53944 109591 99903 102441 75495 113148 105239 74558 103978 97960 0,05151881 0,203615785 0,637570218 0,48 0,39 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0005520-1A RPS3AA 40S ribosomal protein S3a 12970,45 21 220204 218142 209744 273372 218039 264898 194682 251692 248751 216030 252103 231708 0,108313956 0,451356357 0,465188015 0,22 0,10 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0034270-1B RPS3AB 40S ribosomal protein S3a 6029,42 27 57417 61355 69262 43449 39618 49960 55535 63556 63785 62678 44343 60959 0,016427919 0,716836692 0,014925231 -0,50 -0,04 -0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010630-2B RPS3C 40S ribosomal  protei n S3-3 14446,26 13 574811 625756 625468 569615 552381 546452 462812 478150 531243 608678 556149 490735 0,045472035 0,011636965 0,040269853 -0,13 -0,31 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032270-3D RPS4D 40S ribosomal protein S4 7412,77 16 265231 247123 273421 398947 318405 336594 265128 370031 330638 261925 351315 321932 0,025067582 0,130081661 0,494416781 0,42 0,30 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017970-1A RPS5A 40S ribosomal protein S5 9427,57 12 242713 278964 259918 264302 271953 289945 212895 266989 257997 260531 275400 245960 0,314477651 0,501396553 0,184482922 0,08 -0,08 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0032650-1C RPS5A 40S ribosomal protein S5 1978,21 3 45412 45425 38232 31184 25197 29425 28938 70008 41945 43023 28602 46964 0,008427291 0,765695626 0,208206946 -0,59 0,13 -0,72 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0027210-1A 

 RPS6B Ribosomal protein small subunit 6 b, embryo defective  3010  
8003,43 

 
8 

 
51985 

 
57685 

 
53085 

 
84836 

 
64589 

 
83692 

 
114088 

 
90516 

 
63635 

 
54252 

 
77706 

 
89413 

 
0,026014367 

 
0,074739432 

 
0,50457209 

 
0,52 

 
0,72 

 
-0,20 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0033850-1B RPS6B 40S ribosomal protein S6 7886,52 7 86700 112327 109130 141874 110870 140127 188091 148962 99900 102719 130957 145651 0,093606655 0,183857126 0,620479201 0,35 0,50 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0052460-1C RPS7A 40S ribosomal protein S7 21836,79 12 178953 154417 195784 202836 197954 211420 97234 165843 160789 176385 204070 141288 0,093644263 0,235065699 0,048822272 0,21 -0,32 0,53 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0003910-1A RPS8B 40S ribosomal protein S8 15495,11 15 220466 188747 231688 338821 277143 276057 340136 291262 267579 213634 297340 299659 0,026537595 0,026048897 0,941664678 0,48 0,49 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027260-1T RPS9C 40S ribosomal protein S9 7339,68 11 264515 264237 252686 208436 288075 209600 210609 209960 270349 260479 235370 230306 0,399306942 0,213180933 0,88580487 -0,15 -0,18 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0001930-1A RPSaB 40S ribosomal protein SA 22961,08 14 425066 437269 511404 464576 408156 435067 336347 419653 468725 457913 435933 408242 0,523943472 0,351313328 0,5450997 -0,07 -0,17 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0026340-1B RPT1A 26S proteas ome re gulatory subunit 7A 10262,39 25 167935 160727 178710 154529 161628 155619 122297 137317 160497 169124 157259 140037 0,104621943 0,076909143 0,203083044 -0,10 -0,27 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002070-2B RPT1A 26S proteas ome re gulatory subunit 7A 10064,10 26 15332 14583 13283 8574 18845 8498 14909 13741 21103 14399 11972 16584 0,524869571 0,407264564 0,326322132 -0,27 0,20 -0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0036140-1B RPT2A 26S proteas ome re gulatory subunit  4 homol og A 10944,14 26 10418 10001 11490 16009 12822 15205 10385 12665 12618 10636 14678 11889 0,01858332 0,22460699 0,083727839 0,46 0,16 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000500-1A RPT2A 26S proteas ome re gulatory subunit  4 homol og A 10938,37 17 132051 113461 119170 117488 99649 113004 103449 119965 122187 121561 110047 115200 0,208031076 0,474799097 0,553451647 -0,14 -0,08 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000500-2D RPT2A 26S proteas ome re gulatory s ubunit  4  homolog 9831,60 16 19572 16855 17502 21018 19135 19919 19234 22229 22640 17976 20024 21367 0,106105807 0,066005887 0,327253144 0,16 0,25 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000500-2P RPT2A 26S protease re gulatory subunit 4 8805,90 16 41350 35341 43366 46358 41194 46246 48934 61074 62205 40019 44599 57404 0,195600597 0,023589616 0,048903894 0,16 0,52 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006140-1P RPT3-2 26S protease re gulatory subunit 6B 10482,11 19 122700 124449 130972 121990 114821 126168 85074 125463 128720 126040 120993 113086 0,291857009 0,4150544 0,612675919 -0,06 -0,16 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023910-2B RPT3-2 26S protease re gulatory subunit 6B 8297,57 17 19867 21995 23148 21639 19623 21540 14610 19007 22106 21670 20934 18574 0,561453006 0,262739061 0,357438757 -0,05 -0,22 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.04G0015600-2C  RPT4B  26S protease  regulatory subunit  S10 B homolog B  9054,85  14  140670  145869  144345  145459  130915  144634  124795  135550  150150  143628  140336  136832  0,543405161  0,416526899  0,708642464  -0,03  -0,07  0,04  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0015600-1A RPT4B 26S protease  regulatory subunit  S10 B homolog B 6568,87 11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.04G0001300-1A RPT5A 26S protease  regulatory subunit  6A homol og A 10572,78 22 197101 278699 295026 267625 183110 278609 178807 255911 275167 256942 243114 236628 0,762562093 0,655698978 0,885165897 -0,08 -0,12 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015330-1A RPT6A 26S protease  regulatory subunit  8 homolog B 7399,03 37 121796 118166 145911 130610 135376 123507 94616 103615 127385 128624 129831 108539 0,903689483 0,199710989 0,109167606 0,01 -0,24 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0013000-3C RRF Ribosome-re cycli ng factor chloroplastic 1575,61 4 23133 24035 19913 17234 20186 16721 17989 21897 24565 22360 18047 21484 0,059398792 0,720521058 0,192275509 -0,31 -0,06 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0019890-4D RS41 putati ve argi nine /seri ne-rich s plicing factor 2597,30 5 56794 63570 60985 78154 62238 51341 17219 44703 56244 60449 63911 39388 0,688702202 0,147322522 0,153584867 0,08 -0,62 0,70 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0020400-2C RSA1 ATP/GT P-binding protein family 1396,49 21 56137 38728 38017 54289 57864 54209 57756 65642 70110 44294 55454 64503 0,138667081 0,043572275 0,076262369 0,32 0,54 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001930-1A RSZ21 Seri ne/a rginine-ri ch splicing factor RSZ22 758,91 2 80223 88046 84318 77981 65520 66004 101175 84191 95818 84195 69835 93728 0,036866709 0,158015553 0,020868671 -0,27 0,15 -0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0008320-1A RTNLB2 reticulon 3674,71 3 67011 46692 44552 64177 81832 67925 79465 78364 57581 52752 71311 71803 0,106706443 0,132129093 0,958643988 0,43 0,44 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0049650-1C RUB1 ubiquitin- NE DD8-like protein RUB1 19725,32 13 414325 507714 478332 583885 513434 542516 595074 646605 645144 466791 546612 628941 0,080625359 0,007431221 0,036174274 0,23 0,43 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0031950-2D RZ1A Glyci ne-rich RNA-bi ndi ng protein RZ1A 4843,50 5 152827 166359 167579 157629 124942 136639 119537 154406 158240 162255 139737 144061 0,102373933 0,239824959 0,795232993 -0,22 -0,17 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023330-1A RZ1C glycine-rich RNA-bi ndi ng protein RZ1 C-like 2669,07 6 73030 119532 72439 100699 54078 54011 53166 99975 99779 88334 69596 84307 0,442878173 0,863901054 0,54043223 -0,34 -0,07 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0012330-1A SAD2 Importin beta-like SAD2 338,82 4 31527 26735 30214 40220 27174 34221 42173 26975 31591 29492 33872 33580 0,338453555 0,435360447 0,962679024 0,20 0,19 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0014320-1A SAE1A SUMO-activating e nzyme s ubunit 1A 1864,60 6 44048 52976 40793 42210 44824 34874 28972 40769 48521 45939 40636 39421 0,322705386 0,388911912 0,858982616 -0,18 -0,22 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008020-1P SAE2 SUMO-activating e nzyme s ubunit 2 6622,83 21 67630 72041 57188 67928 62208 67424 54958 78907 83134 65620 65853 72333 0,963304654 0,531599066 0,509643604 0,01 0,14 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008020-3C SAE2 SUMO-activating e nzyme s ubunit 2 3757,43 11 35550 36417 34752 33756 29521 32033 42641 41425 42000 35573 31770 42022 0,044997057 0,000411657 0,001313582 -0,16 0,24 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0013840-1A SAHH1 adenosylhomocysteinase 32723,97 32 684746 655139 672863 712367 676692 683995 656595 656738 656219 670916 691018 656517 0,220840796 0,169529827 0,03384037 0,04 -0,03 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015040-1A SAM1 S-ade nos ylme thionine  synthase 7936,56 11 42996 52552 54502 47651 48926 55635 19436 38810 39592 50016 50737 32613 0,87589341 0,08080725 0,06172568 0,02 -0,62 0,64 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015850-2P SAM2 S-ade nos ylme thionine s ynthase 1-like isof orm X2 7344,66 11 27035 25821 29605 41555 34225 40730 34886 35442 34308 27487 38837 34879 0,011579825 0,003133722 0,16613031 0,50 0,34 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.04G0029160-2C  SAP130B Cleava ge and polyadenylation specificity factor (CPSF) A 

subunit protein 

 454,46  18  73871  72969  72165  72726  73051  75240  76110  78819  88204  73002  73672  81045  0,510844389  0,095227425  0,120612489  0,01  0,15  -0,14  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0019980-1A SAP18 histone deace tylase complex s ubunit SAP18 614,09 2 13886 17097 18153 0 7204 0 0 0 11925 16378 7204 11925 - - - -1,18 -0,46 -0,73 - - - - 

Sspon.03G0017510-1A SAR1A GTP- bindi ng protein SAR1A 14682,57 14 96287 86622 88616 111939 107384 107159 84962 95585 93377 90508 108827 91308 0,005337685 0,863957088 0,008173115 0,27 0,01 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0032750-2C SAR1A GTP- bindi ng protein SAR1A 12974,91 12 69476 62971 63813 54870 72982 53388 52201 66881 65114 65420 60414 61399 0,491706146 0,471088562 0,90578679 -0,11 -0,09 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0014760-1A SAR1A GTP- bindi ng protein SAR1A 12926,02 12 87638 73363 85987 82942 87585 84437 103689 96874 94198 82329 84988 98253 0,60270589 0,040223356 0,013416771 0,05 0,26 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011130-2P SBE2.2 Starch bra nchi ng enz yme IIa 1192,64 2 12588 15818 18043 0 14478 12359 15970 14484 16043 15483 13419 15499 0,243569862 0,992784577 0,222621032 -0,21 0,00 -0,21 - UNCHANGED - - 

Sspon.05G0012010-1A SBE2.2 Starch bra nchi ng enz yme IIa 669,16 5 19650 22431 18130 20797 21445 21798 16414 22568 26031 20070 21347 21671 0,379331856 0,630727276 0,91414084 0,09 0,11 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0002120-1A SBT1.4 subtilisin-like protease SBT1.4 320,64 2 14032 15925 11457 18811 14337 18617 15374 12203 11061 13805 17255 12879 0,151825589 0,6392354 0,088062462 0,32 -0,10 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011680-1A SCP2 peroxisomal multifuncti onal e nzyme type 2 8979,21 6 157525 187009 174929 130796 175370 138674 109915 123143 156280 173154 148280 129779 0,199074555 0,055651103 0,39564058 -0,22 -0,42 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0022010-3D SCPL24 Seri ne carboxype ptidase 24 4618,91 13 139990 146398 121268 85518 111039 91971 81105 110400 133180 135886 96176 108228 0,020938346 0,176109554 0,515313433 -0,50 -0,33 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021100-2C SCPL26 Seri ne carboxype ptidase-li ke 27 942,56 3 63338 44538 40167 78601 33581 33544 56141 57904 54594 49348 48575 56213 0,96515081 0,392651021 0,638369658 -0,02 0,19 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0016070-1A SCPL42 serine carboxypepti dase-like 42 3514,43 7 103558 86805 93549 48229 124058 65881 15909 55170 73566 94637 79389 48215 0,550499497 0,058506091 0,335914434 -0,25 -0,97 0,72 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0003710-2B SDH sorbitol dehydrogenase 13135,26 21 229286 227977 237479 226121 260907 187796 165825 229419 250252 231580 224941 215165 0,771073385 0,555775437 0,781935729 -0,04 -0,11 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.01G0029110-2P  SDH1-1 succinate de hydrogenase ubiquinone] flavoprotein 

subunit, mitochondrial 

 1264,20  8  40238  141944  50584  13682  11088  15611  15615  12173  10718  77588  13460  12835  0,118424647  0,115886936  0,765215241  -2,53  -2,60  0,07  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.06G0012470-1A SDH2-2 succinate dehydrogenase2 5500,60 12 145043 144768 149671 169498 147834 148333 134946 145713 146387 146494 155222 142348 0,298729498 0,36212555 0,184786749 0,08 -0,04 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0026140-2B SDH5 succinate  dehydroge nase subunit  5, mitochondrial 17759,50 8 172321 194633 184593 166981 178084 169268 70922 164944 185179 183849 171444 140348 0,163865226 0,291000543 0,428878878 -0,10 -0,39 0,29 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0006590-2B SDR1 salutaridine reductase-like 1901,55 11 52305 54353 56387 50238 53541 50953 35370 56426 60073 54348 51577 50623 0,14782241 0,657384748 0,908088908 -0,08 -0,10 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0006590-3C SDR1 salutaridine reductase-like 1823,20 8 9367 11464 10956 17270 16553 9142 5769 7486 8787 10596 14322 7347 0,235901976 0,039436259 0,063685475 0,43 -0,53 0,96 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0040230-2D SDRA tropi none re ductase-li ke 3 604,04 2 22091 23006 23868 19353 31891 26674 19550 23553 23680 22988 25972 22261 0,462055208 0,642221325 0,393068873 0,18 -0,05 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0021520-1A SEC13B SEC13-relate d protein isof orm X3 2682,44 10 38333 40568 38263 34205 32245 32930 46095 41327 38169 39055 33127 41863 0,003362733 0,311240655 0,021207947 -0,24 0,10 -0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0016070-2B SEC1A BUD13 homolog 655,79 5 36609 25281 39212 53697 44716 47134 11828 48761 32493 33701 48516 31027 0,042620056 0,82773571 0,187652806 0,53 -0,12 0,64 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0001870-3C SEC31B Protein trans port protein SEC31 homolog B 1238,56 19 56706 58228 68544 63383 64099 61906 56573 78762 57736 61159 63129 64357 0,629271441 0,713561604 0,87353932 0,05 0,07 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023340-1A SERPIN1 protein Z 5815,35 19 91439 94338 93530 101008 91915 90103 73161 68578 74186 93102 94342 71975 0,739804478 0,000394411 0,004120325 0,02 -0,37 0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023340-1T SERPIN1 protein Z 1146,50 4 18491 16638 16579 17623 17771 17178 12739 16406 18743 17236 17524 15963 0,681878946 0,530497909 0,424285602 0,02 -0,11 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0026970-2C SFGH S-formylgl utathi one hydrolase 2020,11 6 69694 68039 72120 55736 64590 58266 43676 53208 51918 69951 59531 49601 0,022571779 0,003177885 0,067154247 -0,23 -0,50 0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0010960-1A SGT1B Protein SGT1 homolog 1569,89 5 23663 23503 27478 31117 18409 24476 25143 25331 26301 24881 24667 25592 0,958794135 0,626014898 0,814411379 -0,01 0,04 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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 Sspon.06G0013830-2B  SHM4  serine hydroxymethyltransferase  10422,53  26  311619  286484  304545  342759  357661  347581  219682  278266  291978  300883  349334  263309  0,005042534  0,183585028  0,018999  0,22  -0,19  0,41  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0029860-2B SHM4 serine hydroxymethyltra nsferase 4-like 1286,42 8 23360 24004 24822 26587 23412 26267 76011 35981 41298 24062 25422 51097 0,281792869 0,097680693 0,111065533 0,08 1,09 -1,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004610-1A SIR Sulfite re ductase  ferredoxin],  chloroplastic 8411,95 29 155184 134487 157065 150473 162096 164541 182989 175598 183389 148912 159037 180659 0,296234952 0,014347021 0,012614963 0,09 0,28 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004610-2B SIR Sulfite re ductase  ferredoxin],  chloroplastic 7697,47 26 52605 49604 49685 71852 69418 80111 51530 66555 72268 50631 73794 63451 0,002381561 0,110060733 0,212523614 0,54 0,33 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0021150-1A SKP1A SKP1-like protein 1 12443,27 6 95507 98649 91702 80360 76329 76614 56041 87250 84800 95286 77767 76031 0,001848723 0,132621152 0,871849043 -0,29 -0,33 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0042160-1C SKP1A SKP1-like protein 1 3835,87 5 4027 6232 8735 7348 5564 6960 3273 4926 5122 6331 6624 4440 0,851344849 0,270754225 0,052130273 0,07 -0,51 0,58 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0013850-2B SKP1B SKP1-like protein 1A 15124,46 9 160897 173215 143677 134867 139258 137478 107701 166548 154976 159263 137201 143075 0,063478736 0,462310059 0,7611054 -0,22 -0,15 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0013850-1A SKP1B SKP1-like protein 1A 14675,49 8 10181 10960 9091 8842 9130 9014 9168 14177 13192 10077 8995 12179 0,119781756 0,265685146 0,106690879 -0,16 0,27 -0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0013070-1A SKU5 Monocopper oxidase-like  protein SKU5 1050,22 5 71117 70788 71160 57169 63867 63547 59083 60496 58536 71022 61528 59372 0,012191802 4,02823E-05 0,393699435 -0,21 -0,26 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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- 

Sspon.01G0006450-1A SMD3B small nuclea r ribonucleoprotein Sm D3 2670,45 5 107782 98708 115533 108830 107222 102445 35974 90909 105199 107341 106166 77361 0,833153644 0,238414469 0,24556372 -0,02 -0,47 0,46 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0033510-2D SNF4 Sucrose  nonfe rmenti ng 4-like protein 557,26 3 16745 16578 15112 19920 16877 18342 18970 18739 17618 16145 18380 18442 0,093675187 0,026052288 0,951895336 0,19 0,19 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0029450-1B SOUL-1 heme-binding-like protein 768,22 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.07G0013160-2B SOX sulfite oxidase-like  isoform X1 2564,33 10 14910 48415 44656 64891 53524 77261 55932 66901 49634 35994 65225 57489 0,081485738 0,140995178 0,41479129 0,86 0,68 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002680-1A SOX sulfite oxidase 1991,68 11 30754 37821 34832 41522 33768 42467 21145 37692 34870 34469 39252 31235 0,235982529 0,588554134 0,239485003 0,19 -0,14 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0040510-1B SP1L1 protein SPIRAL1-li ke 1 2339,00 2 28855 44919 28553 54356 42589 52671 62534 70458 43737 34109 49872 58910 0,07341707 0,060969499 0,359226535 0,55 0,79 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0020240-3C SPDSYN1 Spe rmidine s ynthase 1 4910,78 11 183703 180653 191555 162856 158136 146155 122439 160682 171234 185304 155716 151451 0,007579614 0,089522188 0,798539302 -0,25 -0,29 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0020180-1A SPMS Spe rmine synthase 454,59 4 28986 26773 30701 25303 18695 23142 35486 26290 27921 28820 22380 29899 0,046006211 0,741712354 0,09390568 -0,36 0,05 -0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0047830-2D SPT16 FACT  complex s ubunit SPT16 534,21 5 24385 22305 25557 26788 21994 26989 21466 23792 28845 24082 25257 24701 0,567889338 0,807471407 0,848213405 0,07 0,04 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0005070-4D SPT6 global t ranscri ption factor group B1 449,05 4 19945 18631 21191 21382 19176 18428 24148 22252 20250 19922 19662 22217 0,832495436 0,163590561 0,149151044 -0,02 0,16 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024940-3D SQD1 UDP-sulfoqui novose s ynthase, chloroplastic-like 597,48 4 22185 30898 25964 27118 32941 32559 24229 27300 35638 26349 30873 29056 0,223886395 0,557974605 0,664964492 0,23 0,14 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009460-2B SR30 Serine/arginine-rich-splicing factor SR34 4427,47 9 159557 151784 165693 127219 133045 145732 108546 135840 162740 159011 135332 135709 0,025146969 0,222613491 0,98296477 -0,23 -0,23 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0009460-1A SR30 Serine/arginine-rich-splicing factor SR34 2303,19 5 35442 37956 36274 30501 35781 35609 31548 39537 31895 36557 33963 34326 0,24039476 0,45659248 0,913255738 -0,11 -0,09 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0011250-2P SRK2A stress-induced protei n kinase1 1251,14 4 46114 48850 43182 50828 45094 50189 67628 49780 50677 46049 48704 56028 0,338294464 0,173365566 0,294871553 0,08 0,28 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023360-2D SRK2E serine threonine-protein kinase 368,67 2 13342 16935 15338 12869 9235 15487 0 10276 10323 15205 12530 10300 0,269704256 0,080719808 0,218352425 -0,28 -0,56 0,28 UNCHANGED - - - 

Sspon.04G0023960-1B SSU1 3-isopropylmalate  dehydratase s mall subunit 2 1457,32 3 9735 8498 9988 11760 16691 12555 0 15095 12953 9407 13669 14024 0,055816526 0,990872388 0,432736679 0,54 0,58 -0,04 UNCHANGED - - - 

Sspon.04G0023960-2D SSU1 3-isopropylmalate  dehydratase s mall subunit 2 868,05 3 16265 16104 14895 14799 16154 16658 9237 13683 13984 15755 15870 12301 0,877347746 0,096229805 0,094002786 0,01 -0,36 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027830-1A STA1 protein STABILIZED1 556,08 3 12315 11444 11789 16454 14106 12720 16730 15176 15163 11849 14427 15690 0,082610706 0,002673118 0,354589956 0,28 0,41 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0016910-2B STIC2 Nucleoi d-associated protein chloroplastic 4448,14 9 46677 56868 51182 51184 39829 42044 62689 53937 54239 51576 44352 56955 0,188151027 0,261027582 0,048962825 -0,22 0,14 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.04G0017580-1A 

 
STR1 

thiosulfate /3- mercaptopyruvate sulfurtra nsferase 1, 
mitochondrial 

 
3645,07 

 
5 

 
57534 

 
48877 

 
50351 

 
66558 

 
53720 

 
62166 

 
42700 

 
54206 

 
48043 

 
52254 

 
60815 

 
48316 

 
0,137496883 

 
0,408242301 

 
0,067649364 

 
0,22 

 
-0,11 

 
0,33 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.04G0017560-1A 

 STR1 thiosulfate /3- mercaptopyruvate sulfurtra nsferase 1, 

mitochondrial 

 
1930,90 

 
6 

 
8726 

 
9105 

 
7424 

 
10655 

 
9154 

 
13116 

 
15156 

 
8420 

 
7975 

 
8418 

 
10975 

 
10517 

 
0,112741744 

 
0,427321614 

 
0,868472781 

 
0,38 

 
0,32 

 
0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.02G0045020-1B STR1 Sulfurtransferase 979,31 3 0 0 0 1820 1740 0 0 0 0 0 1780 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.03G0004720-1A SUMO1 ubiquitin-like protein SMT3 6390,47 4 76634 99682 94751 80199 84623 59786 81598 63545 60135 90356 74869 68426 0,209745945 0,085860058 0,55972919 -0,27 -0,40 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0011850-1A SUS4 sucrose s ynthase 2 isoform X1 16716,44 42 317654 274616 301325 363181 429939 399653 256628 327650 275538 297865 397591 286605 0,012323968 0,671689856 0,01802747 0,42 -0,06 0,47 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022540-2C SUS4 Sucrose s ynthase 1 13174,70 45 253787 240975 253245 331614 280058 317609 246268 249710 240807 249336 309760 245595 0,01929636 0,489504508 0,014720952 0,31 -0,02 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0022540-3D SUS4 Sucrose s ynthase 1 12530,90 35 236291 217475 249496 326337 274338 339162 290090 313847 273545 234421 313279 292494 0,022704217 0,017723071 0,417499948 0,42 0,32 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.07G0005310-1A 

 
SUVH1 

Histone-lysine N- methyltra nsferase H3 l ysine-9  specific 
SUVH3 

 
690,87 

 
4 

 
28141 

 
26609 

 
27035 

 
37421 

 
29357 

 
26867 

 
18386 

 
29913 

 
25433 

 
27261 

 
31215 

 
24577 

 
0,286518594 

 
0,472289012 

 
0,224649203 

 
0,20 

 
-0,15 

 
0,34 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.02G0022290-3C  SUVH1 histone-lysine N-methyltra nsferase, H3 lysine-9 specific 

SUVH1-like 

 515,20  5  22246  20197  24016  27624  25575  24168  23118  24874  27022  22153  25789  25005  0,071371543  0,145131512  0,631080479  0,22  0,17  0,04  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.07G0019490-3D SWI3C Switch/sucrose  nonfermenting 3C 597,20 3 26882 26099 31277 21376 24118 20952 16738 21100 25344 28086 22149 21060 0,034927805 0,076604105 0,704959393 -0,34 -0,42 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001560-1A SYLC_ARATH Leucine--tRNA ligase, cytoplasmic 2084,86 39 20934 18573 18454 25467 23310 23340 13794 25563 23186 19320 24039 20848 0,011899165 0,699549736 0,432813089 0,32 0,11 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0001560-3D SYLC_ARATH leucine--tRNA ligase, cytoplasmic 2053,74 34 67361 67366 72434 80584 66758 70081 75349 71195 68867 69053 72474 71804 0,489154849 0,339816058 0,890600024 0,07 0,06 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0033880-1B SYNC1 Aspara ginyl-tRNA synthetase, cytoplasmic 3 4729,68 23 207166 195928 224827 254197 190461 226834 202974 183129 189305 209307 223831 191803 0,513609307 0,16295121 0,173559535 0,10 -0,13 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0016610-1A T08I13.9 pre- mRNA-splicing factor ATP- dependent  RNA  helicase 942,21 6 22203 11425 26747 20961 8578 23602 21716 13531 23716 20125 17713 19654 0,728935099 0,935999338 0,745560795 -0,18 -0,03 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017510-1A T10F18.90 bifunctional aspa rtokinase /homose rine  dehydrogenase 1635,96 7 42233 39960 41930 47129 38594 45243 31022 42951 46393 41374 43655 40122 0,443402333 0,803565317 0,543538017 0,08 -0,04 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.05G0027020-1P 

 
T10F20.8 

euka ryotic pepti de chain release factor GTP-binding 
subunit ERF3A 

 
1934,46 

 
12 

 
79310 

 
81180 

 
84566 

 
95504 

 
87695 

 
99972 

 
100865 

 
90881 

 
80601 

 
81685 

 
94390 

 
90783 

 
0,031232065 

 
0,207021349 

 
0,626893652 

 
0,21 

 
0,15 

 
0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.05G0027020-1B 

 
T10F20.8 

euka ryotic pepti de chain release factor GTP-binding 
subunit ERF3A 

 
1527,13 

 
12 

 
21814 

 
24736 

 
20725 

 
33575 

 
26721 

 
28292 

 
28985 

 
23464 

 
21309 

 
22425 

 
29530 

 
24586 

 
0,041238646 

 
0,449402247 

 
0,184421634 

 
0,40 

 
0,13 

 
0,26 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.06G0001440-1A  T10I14.190  skin se cretory protei n xP2  613,22  3  9556  9001  7124  11317  9504  10691  8546  7046  11089  8560  10504  8894  0,098917465  0,822121911  0,281381606  0,30  0,06  0,24  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0028480-1A T10M13.13 CTP synthase family protein 467,44 2 11643 11034 11016 13471 12495 11052 12872 8487 17680 11231 12339 13013 0,204668252 0,540006866 0,818294479 0,14 0,21 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0010420-2B T10O22.24 ketose- bisphosphate aldolase class-II family protein 506,87 5 404681 354497 353345 320009 360612 395729 128636 434533 427050 370841 358783 330073 0,685378078 0,710218232 0,794433135 -0,05 -0,17 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0005380-2C T12C14_60 Carbohydrate-binding-like fold 470,75 4 13720 7760 13904 23721 15699 15342 16424 14284 23557 11794 18254 18088 0,1302056 0,142494581 0,968317738 0,63 0,62 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015630-1A T12C14_60 Carbohydrate-binding-like fold 467,79 4 12308 12146 14269 16408 11705 15192 11428 11285 13082 12908 14435 11932 0,384675015 0,33578205 0,175565749 0,16 -0,11 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009580-1A T12H20.10 2-keto-3-deoxy-L-rhamnonate aldolase-like 420,46 2 37237 36042 36354 27860 26812 28038 17996 31971 32876 36544 27570 27614 6,81081E-05 0,138148585 0,993092097 -0,41 -0,40 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0015300-3C T12M4.18 MCT-1 2431,16 4 26984 28517 28905 28899 26276 29322 6801 27425 28411 28136 28166 20879 0,97989231 0,362668087 0,363305766 0,00 -0,43 0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0012000-1P T13D8.29 probable nucleoredoxi n 1-1 8593,35 36 371591 362954 397059 377597 349033 381367 474132 388238 418747 377201 369332 427039 0,61514302 0,140241061 0,100569065 -0,03 0,18 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0003750-1A 

 T13K14.90 probable 3-hydroxyisobutyra te dehydroge nase, 

mitochondrial 

 
573,38 

 
2 

 
11242 

 
13549 

 
6753 

 
7713 

 
6630 

 
6932 

 
7956 

 
6183 

 
7618 

 
10515 

 
7091 

 
7252 

 
0,165571411 

 
0,189801908 

 
0,811521659 

 
-0,57 

 
-0,54 

 
-0,03 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0033170-1C T14G11.16 Apoptosis inhibitor 5-like protein API5 1219,34 9 70846 70057 76039 67309 58774 60696 44996 57944 73720 72314 62260 58887 0,034586104 0,189939522 0,717944535 -0,22 -0,30 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004570-1A T15N24.70 Retrotra nsposon protein Ty1-copia subclass 1321,02 10 63567 68821 71684 81903 65883 82195 67341 77574 79154 68024 76661 74690 0,216471598 0,204337981 0,778138312 0,17 0,13 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0027590-1P T16G12.140 chitinase  CLP-like 29471,30 16 894133 867288 697554 651777 746221 753067 595329 615185 695617 819658 717022 635377 0,214761137 0,055217517 0,142560421 -0,19 -0,37 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0018010-1A T16G12.90 UPF0 613 protein PB24D3.06c 903,44 3 31985 24088 23120 15674 29411 25809 36983 24064 29468 26398 23631 30171 0,608087314 0,465363649 0,304891453 -0,16 0,19 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0034100-2D T17B22.23 NA DP-depe nde nt oxidoreductase  P2 4406,72 16 11006 6319 13330 6343 11884 8403 10187 7675 8912 10219 8877 8925 0,63557558 0,585741889 0,979640879 -0,20 -0,20 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0038140-1B T17D12.5 Vicilin-like seed storage protein 2665,76 13 38976 48285 51109 40719 131496 35424 42916 51427 72628 46123 69213 55657 0,502848004 0,375286392 0,697208165 0,59 0,27 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011310-1A T17J13.120 3-N-debenzoyl-2-deoxytaxol N-benzoyltransferase 2282,56 11 30041 28810 28291 30149 33245 31858 29132 29260 26606 29047 31750 28333 0,059263489 0,517434635 0,051527799 0,13 -0,04 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022570-1A T17J13.120 Acyl  transfe rase 9 1332,32 12 35872 33199 30347 39568 33793 35000 28079 35559 30850 33139 36120 31496 0,277656238 0,576155622 0,174405598 0,12 -0,07 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011320-1A T17J13.120 10-deacetylba ccatin III-10-O-ace tyl transferase 688,22 6 36283 36623 28431 32967 33164 34750 48740 30428 29752 33779 33627 36307 0,958339404 0,727830549 0,689941613 -0,01 0,10 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0020430-1B T17J13.80 Proline--tRNA ligase cytoplasmic 6266,87 30 191675 181535 182179 211836 177426 200137 204514 196684 191723 185130 196466 197640 0,345892013 0,065214471 0,918423008 0,09 0,09 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0004240-3C 

 
T19K24.16 

haloacid dehaloge nase-like hydrolase  domai n-containing 
protein 3 

 
2457,90 

 
8 

 
18226 

 
17083 

 
18794 

 
18776 

 
14883 

 
17286 

 
10179 

 
19192 

 
14306 

 
18034 

 
16982 

 
14559 

 
0,444098592 

 
0,260376973 

 
0,441809752 

 
-0,09 

 
-0,31 

 
0,22 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.08G0004240-1A  T19K24.16 haloacid dehaloge nase-like hydrolase domai n-containi ng 

protein 3  

 2257,75  10  29526  27676  30446  37726  30647  34732  18378  34651  25829  29216  34368  26286  0,079911951  0,572474896  0,190352545  0,23  -0,15  0,39  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0009020-1A T19L5.1 protein ade nyl yltransfe rase SelO-like 1582,71 14 83920 82746 85405 90967 89462 75905 84851 99318 96894 84024 85445 93688 0,784172072 0,100303872 0,276880468 0,02 0,16 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0011010-1A 

 T19P19.70 Putati ve SA P DNA-bi nding domain famil y protein isoform 1  
778,24 

 
8 

 
57344 

 
62206 

 
58293 

 
66431 

 
46172 

 
60601 

 
63558 

 
64982 

 
55113 

 
59281 

 
57735 

 
61217 

 
0,815375988 

 
0,601601941 

 
0,633736666 

 
-0,04 

 
0,05 

 
-0,08 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.06G0011250-2B T1B8.14 tyrosyl-tRNA synthetase 2682,31 9 30132 29910 26914 27918 24297 23057 28664 28983 30849 28985 25091 29499 0,09517214 0,700372468 0,05199589 -0,21 0,03 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0011250-1A T1B8.14 tyrosyl-tRNA synthetase 2498,34 11 65085 63845 64954 50771 55212 60417 52806 50885 57152 64628 55467 53615 0,0312434 0,00436112 0,609541365 -0,22 -0,27 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013160-1A T1B9.17 Sterile  alpha motif (SA M) domain-contai ning protein 519,61 2 25178 16473 17105 23897 13546 18735 7573 29738 23082 19585 18726 20131 0,844067079 0,942763764 0,855078314 -0,06 0,04 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0039740-1C T1D16.13 uricase 1076,99 4 36963 34091 32882 34524 42678 36105 30378 42864 38903 34645 37769 37382 0,323155516 0,519276023 0,934804966 0,12 0,11 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0018660-1A T1J8.20 translin 2138,40 4 39215 45591 55286 35364 24063 42819 56707 39390 38658 46697 34082 44918 0,153761635 0,824704948 0,248608782 -0,45 -0,06 -0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0004020-1A T1K7.17 Pentatricopeptide re peat-containi ng protein mitochondrial 1018,05 7 40176 36865 35829 44547 42289 44881 34109 43985 46448 37624 43906 41514 0,015206151 0,384906857 0,568765376 0,22 0,14 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0056930-1C T1N15.4 Dihydroxyacetone kinase 1509,02 6 20233 24319 20557 22626 18354 21852 43703 19631 20968 21703 20944 28101 0,703679246 0,464503651 0,417329065 -0,05 0,37 -0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0001640-1A T20D1.30 elongation factor 1- beta 12971,86 11 344447 371505 389859 378833 335064 335112 379468 371744 341496 368604 349670 364236 0,390090944 0,815784643 0,477861588 -0,08 -0,02 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0001640-2C T20D1.30 elongation factor 1- beta 6221,99 12 116346 123407 120093 158256 113004 118583 120082 125443 142869 119948 129948 129465 0,525410079 0,255384133 0,977108504 0,12 0,11 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004380-1A T22D6.120 h/A CA  ri bonucle oprotein  complex subunit  2 1820,40 4 25993 28198 25323 31247 24996 23881 9600 19142 30578 26505 26708 19773 0,93794187 0,333536817 0,345022628 0,01 -0,42 0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0002960-3D T22F8.50 DNAJ heat  shock N-te rminal domai n-containi ng protein 575,02 3 34717 63357 61717 34679 67542 65708 67706 62707 59502 53264 55976 63305 0,857196091 0,354049115 0,53910637 0,07 0,25 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0023760-2C T22K7_10 Nicalin precursor 1138,40 6 23031 24228 28683 34645 29251 32811 27759 32551 30369 25314 32236 30226 0,041503346 0,090113905 0,393582136 0,35 0,26 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003790-3C T22P22.110 Glycosyl hydrolase family 31 protein 2450,82 20 91470 91292 85044 87324 87709 59735 108089 60971 63547 89268 78256 77536 0,310828199 0,489644508 0,969794758 -0,19 -0,20 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0003790-1P T22P22.110 probable alpha-gl ucosi dase Os0 6 g067 5700  isof orm X2 1994,57 13 55419 56885 52344 47794 60468 44262 43213 51280 57655 54883 50841 50716 0,472348642 0,396005869 0,98544071 -0,11 -0,11 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010400-1A T22P22.70 arabinogalacta n protein 1383,02 3 19455 23014 31272 16935 16479 14696 29268 28736 17098 24580 16037 25034 0,074679619 0,935846125 0,089305772 -0,62 0,03 -0,64 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007570-1A T22P22_160 NA DH- ubi quinone oxi doreductase  20 kDa  subunit 7544,92 5 37046 36811 44334 29252 40289 31501 28525 28770 35956 39397 33681 31084 0,242882656 0,074686084 0,565996185 -0,23 -0,34 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0031190-1B T22P22_200 unnamed protein product 1718,81 3 42401 27666 30522 34112 44089 34517 61386 38027 30764 33530 37573 43392 0,507823326 0,391724605 0,584468743 0,16 0,37 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0005730-1P T23J18.35 USP fa mily protein 7368,88 5 148275 120502 124485 118448 123202 121929 97253 139966 132025 131087 121193 123081 0,323113389 0,637400732 0,893146942 -0,11 -0,09 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004740-1A T23J18.35 universal stress protein PHO S3 2-like 3773,68 12 70915 67356 71113 40244 64771 45930 62652 55409 82694 69795 50315 66918 0,060475965 0,744920661 0,206504697 -0,47 -0,06 -0,41 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0004740-3C T23J18.35 universal stress protein PHO S3 2-like 3771,59 14 68421 66714 70010 53766 66051 64631 64543 64905 76876 68382 61483 68775 0,159252841 0,929282703 0,263500474 -0,15 0,01 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009830-1P T23J7.130 galactose mutarotase-like 1937,24 4 32676 29668 41604 30670 32355 41664 0 38213 32955 34649 34896 35584 0,962600434 0,430853325 0,419772248 0,01 0,04 -0,03 UNCHANGED - - - 

Sspon.05G0015870-2B T24G5-3 ATP-dependent (S)-NAD(P)H-hydrate dehydratase 1287,77 6 42655 44760 43455 39116 45048 40112 47017 35331 42479 43623 41425 41609 0,319192055 0,591305641 0,964371351 -0,07 -0,07 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0015920-4D T24P15.14 Tubulin binding cofactor C domain-containi ng protein 977,50 8 47488 50146 40729 49851 49078 48777 44981 49882 50328 46121 49235 48397 0,331612669 0,526583762 0,655522039 0,09 0,07 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.04G0019930-3D  T25O11.11 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 3 subunit 1 alpha, 
35kDa 

 1569,77  6  40407  42267  37120  40369  39490  40489  49541  45153  42377  39931  40116  45691  0,910280852  0,088663852  0,057388129  0,01  0,19  -0,19  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0013850-3C T26B15.8 protein usf-like 13263,49 11 240314 161461 185692 171729 234224 189557 132352 278858 257783 195823 198503 222998 0,932687542 0,62454776 0,645774516 0,02 0,19 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013850-1P T26B15.8 protein usf-like 4050,36 12 39133 26726 30098 19972 26621 22350 11651 27432 26073 31986 22981 21719 0,097699268 0,176416589 0,827006119 -0,48 -0,56 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0008900-1P T26C19.11 3-hydroxyacyl-acyl-carrier-protein] dehydratase FabZ-like 2484,48 7 72812 101292 73953 83442 83169 69885 45925 76204 85352 82686 78832 69161 0,727993364 0,421592806 0,48961513 -0,07 -0,26 0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0010410-1P T26J12.12 chaperonin 37557,41 8 283497 309174 268230 280288 211645 245304 249067 291214 289775 286967 245746 276685 0,149429162 0,603513499 0,269497259 -0,22 -0,05 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0035610-1B T26J12.6 transmembrane protein 214-A 1254,57 11 92118 95998 59518 93148 99947 94226 82446 98753 97234 82545 95774 92811 0,323502805 0,463661109 0,625514985 0,21 0,17 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0011180-1A T28K15.4 transaldolase-like 2268,51 8 50999 39558 50721 44676 58273 49588 48199 57539 63425 47092 50846 56388 0,53083567 0,18534544 0,404638873 0,11 0,26 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001350-2B T28P16.12 fructokinase-1 25231,69 32 252067 263094 268676 261133 225268 261259 226931 229952 228670 261279 249220 228518 0,403884723 0,002717916 0,159796504 -0,07 -0,19 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0001350-1A T28P16.12 fructokinase-1 25178,41 26 333069 335239 315715 383040 324951 368077 364567 367809 372729 328008 358689 368368 0,172136187 0,003656994 0,611120652 0,13 0,17 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0001400-2B 

 
T29A15.170 

ATPase family AAA domain-containi ng protein 1-like 
isoform X1 

 
2756,78 

 
3 

 
0 

 
2466 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
1877 

 
2098 

 
0 

 
2466 

 
0 

 
1988 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
-0,31 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
Sspon.06G0020090-1B 

 
T2E22.29 

Nasce nt polypepti de-associate d complex al pha subunit- 
like protein 

 
24676,51 

 
9 

 
349026 

 
396782 

 
349347 

 
369793 

 
389041 

 
371026 

 
337280 

 
409928 

 
377038 

 
365052 

 
376620 

 
374749 

 
0,53449305 

 
0,731241731 

 
0,936029742 

 
0,05 

 
0,04 

 
0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0009760-4D 

 T2E22.29 Nasce nt pol ypepti de-associated comple x alpha subunit- like 

protein 

 
24437,25 

 
8 

 
189079 

 
223058 

 
203295 

 
213180 

 
224276 

 
213891 

 
196420 

 
238727 

 
219574 

 
205144 

 
217116 

 
218240 

 
0,317222753 

 
0,451255951 

 
0,933939828 

 
0,08 

 
0,09 

 
-0,01 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0008800-2B T2K12.9 65-kDa microtubule-associated protein 3 27906,78 39 456501 439951 420862 421273 443846 453272 449987 468998 484673 439104 439464 467886 0,980751861 0,115796352 0,108677343 0,00 0,09 -0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0008800-1P T2K12.9 ATP synthase beta chain 26282,42 33 585517 565055 532667 484470 542812 555073 561062 532377 575327 561080 527452 556255 0,27582501 0,820417795 0,316419987 -0,09 -0,01 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0012400-1A T2P4.5 protein LRP16 1265,91 7 38158 38523 33116 36366 36113 33343 39195 39314 37667 36599 35274 38725 0,543133388 0,308319249 0,035326059 -0,05 0,08 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008190-1A T30N20.190 argini nos uccina te lyase 3421,26 23 84026 81308 78352 76365 77858 84481 61953 75470 92181 81229 79568 76535 0,607457454 0,625584976 0,755405508 -0,03 -0,09 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.01G0025080-1A  T3A5.70 acidic leucine- rich nuclear phosphoprotein 32 famil y 

member A 

 6808,50  11  159161  166943  155077  154315  139274  159962  144758  172271  167390  160393  151184  161473  0,263618899  0,911875954  0,382014636  -0,09  0,01  -0,09  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0057890-1D T3F17.6 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit I 2233,46 16 154104 145744 132226 130432 122893 125149 88754 96265 103958 144025 126158 96325 0,057264515 0,003517343 0,00374915 -0,19 -0,58 0,39 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0037020-1B T3F17.6 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 3 subunit I 1602,56 12 54230 51284 45095 48955 51733 48259 49226 35173 42576 50203 49649 42325 0,857453272 0,181048487 0,15576386 -0,02 -0,25 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0011420-2B T3H13.2 Seri ne/threonine-protein phosphatase 2A  activator 2 599,09 2 29387 20400 19721 25999 23046 31885 17592 34261 15494 23169 26976 22449 0,401061171 0,919613169 0,523259203 0,22 -0,05 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0045910-1T T3P18.7 qLT G3-1 2466,91 4 82129 24993 12327 72603 85937 23056 91502 89143 19493 39816 60532 66713 0,511129479 0,446867203 0,848784909 0,60 0,74 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013460-1P T4C9.130 pri mary a mine oxidase 2566,96 15 28178 30161 31487 23261 37504 23698 18696 23919 31980 29942 28155 24865 0,727090581 0,27127435 0,616418508 -0,09 -0,27 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013460-1A T4C9.130 pri mary a mine oxidase 2488,97 13 2099 2343 2616 2022 2618 1825 2118 2419 3541 2353 2155 2693 0,521462478 0,499158136 0,338116815 -0,13 0,19 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0021730-2C T4D2.70 Caffeic aci d 3-O- methyltransferase 1924,51 9 33550 39581 28903 25461 32547 23675 26407 25619 29317 34011 27228 27114 0,174199329 0,104032693 0,971042368 -0,32 -0,33 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0021730-1B T4D2.70 Caffeic aci d 3-O- methyltransferase 1818,34 2 15464 12292 13355 8530 11532 10049 12706 10902 12707 13704 10037 12105 0,044964192 0,222998452 0,121461375 -0,45 -0,18 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0022690-1A T4L20.30 coatome r subunit gamma 2521,58 21 50806 51833 51084 55358 56618 55589 57143 53112 53398 51241 55855 54551 0,00073133 0,068156929 0,390405045 0,12 0,09 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0007780-2D T4L20.30 Putati ve Nonclathri n coat protein ga mma -  like protein 775,45 7 19272 18393 20093 20985 17091 19162 16346 21441 18425 19252 19079 18738 0,89481719 0,757765482 0,862979909 -0,01 -0,04 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0012500-2B 

 T4M8.5 SPFH/Band 7/PHB domain-containi ng me mbrane-  

associated protein family 

 
384,68 

 
2 

 
22207 

 
10490 

 
22250 

 
23189 

 
26802 

 
11639 

 
34086 

 
12370 

 
24513 

 
18316 

 
20543 

 
23656 

 
0,730053287 

 
0,510542274 

 
0,709210369 

 
0,17 

 
0,37 

 
-0,20 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.05G0029720-1B T4O12.22 Alba DNA /RNA-binding protein 1689,75 3 40481 36894 69503 45499 45545 40238 45613 33771 41020 48959 43761 40135 0,645654164 0,462962177 0,401935204 -0,16 -0,29 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008920-1A T4O12.23 Thiore doxin superfa mily protein 3633,62 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0008920-3C T4O12.23 Thiore doxin superfa mily protein 3409,19 2 43239 49287 49076 47024 48175 49166 38332 88149 79040 47200 48121 68507 0,68027836 0,239777968 0,254284051 0,03 0,54 -0,51 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017020-3D T5E21.13 putati ve splicing factor 3A subunit 1 994,25 7 38759 38988 40644 32687 31081 35980 27884 34479 37375 39464 33249 33246 0,016336602 0,096213714 0,999155307 -0,25 -0,25 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004360-1P T5M16.14 tubulin--tyrosine ligase-li ke protein 12 203,18 2 41893 38017 35538 49440 44229 51257 58991 57485 42392 38483 48308 52956 0,024772843 0,061427286 0,460863711 0,33 0,46 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0013470-2C 

 T5M16.26 probable N-succi nyl diami nopimelate aminotra nsferase DapC  
788,97 

 
6 

 
44954 

 
47285 

 
42919 

 
35477 

 
41794 

 
37506 

 
47392 

 
39374 

 
41557 

 
45053 

 
38259 

 
42774 

 
0,039139639 

 
0,447164959 

 
0,210714719 

 
-0,24 

 
-0,07 

 
-0,16 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.03G0021640-1A T5P19_80 unnamed protein product 1663,22 4 39494 40580 34105 39539 40702 41657 32895 46571 44010 38060 40633 41159 0,286453836 0,541599526 0,907254451 0,09 0,11 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013800-1A T6D22.20 lactoyl gluta thione l yase-like 1646,57 3 16938 24609 21563 18506 22704 19176 17580 15925 16190 21036 20128 16565 0,742854497 0,122380766 0,063593381 -0,06 -0,34 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003720-1A T7D17.16 Nucleic acid-bi ndi ng OB-fol d-like protein 987,64 4 39009 41980 39808 42341 39084 38429 28527 38466 35715 40266 39951 34236 0,844327368 0,123013978 0,148635851 -0,01 -0,23 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014930-1A T8L23.18 putati ve elongati on factor 1-ga mma  2 7063,86 15 167860 172477 154329 167535 153569 167837 148000 167260 148503 164889 162980 154588 0,803992277 0,285146338 0,347640702 -0,02 -0,09 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0014930-2B T8L23.18 elongation factor 1- ga mma 2 3136,94 9 42912 43696 34923 54139 54580 55261 44404 47277 41784 40510 54660 44489 0,007415172 0,284330171 0,003281826 0,43 0,14 0,30 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006300-2B T8O11.20 gluca n endo-1,3-beta- glucosidase 3 precursor 1185,59 5 38802 29106 37342 24814 32451 34559 22333 38303 43591 35084 30608 34742 0,349435655 0,963814769 0,588670175 -0,20 -0,01 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015170-1A T8O18.3 legumi n-like  protein 12427,22 18 38453 35999 39318 38079 52413 42526 37278 41736 39540 37923 44339 39518 0,21434725 0,382168229 0,337405092 0,23 0,06 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0015170-2B T8O18.3 legumi n-like  protein 11625,84 18 194709 172823 175430 155622 206984 154527 155144 191175 170996 180987 172378 172439 0,66803484 0,531723504 0,997741498 -0,07 -0,07 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.08G0028780-1D 

 
T9E8.100 

3-hydroxyis obutyryl- CoA hydrolase-like protei n 3 
mitochondrial 

 
3940,88 

 
4 

 
37540 

 
38916 

 
43700 

 
34543 

 
41029 

 
26145 

 
13029 

 
31166 

 
34407 

 
40052 

 
33905 

 
26201 

 
0,260660789 

 
0,115484177 

 
0,386025847 

 
-0,24 

 
-0,61 

 
0,37 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.08G0006670-1A 

 T9E8.100 3-hydroxyis obutyryl- CoA hydrolase-like protei n 3 

mitochondrial 

 
2186,31 

 
11 

 
238435 

 
231245 

 
218506 

 
225978 

 
205635 

 
242150 

 
229076 

 
266515 

 
262413 

 
229395 

 
224588 

 
252668 

 
0,710600285 

 
0,152900286 

 
0,151719649 

 
-0,03 

 
0,14 

 
-0,17 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.07G0000790-2C T9J14.23 Pseudouridine s ynthase famil y protein 19085,82 23 40276 50771 51251 57285 44141 54953 49289 58678 49920 47433 52126 52629 0,434233498 0,330074056 0,925532649 0,14 0,15 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0021360-2C TAF15B transcri ption initiation factor T FIID subunit 15b 621,73 3 18587 17982 21155 20090 16146 17817 15641 18784 20557 19241 18018 18327 0,460651409 0,626288497 0,874350641 -0,09 -0,07 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

 Sspon.05G0019980-3C  TAP46  PP2A  re gulatory subunit TAP46  362,63  3  8680  10298  13244  11417  7956  12811  12105  12069  10521  10741  10728  11565  0,995254013  0,596242181  0,614516627  0,00  0,11  -0,11  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.04G0030010-1B TCTP1 translationally-controlled tumor protein 23021,02 12 227089 233876 248223 243210 243922 248027 171362 182511 195988 236396 245053 183287 0,248071681 0,004947261 0,001055722 0,05 -0,37 0,42 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0030010-2C TCTP1 translationally-controlled tumor protein 15807,54 13 277074 282194 294741 170079 315363 202276 254920 244520 299507 284670 229239 266316 0,279629272 0,357425517 0,47581599 -0,31 -0,10 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0033310-1C TDX FAM 10 fa mily protein 8649,24 20 150516 141478 168849 149224 155406 155561 156145 182997 163240 153614 153397 167461 0,980396534 0,290373867 0,165443462 0,00 0,12 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0024570-2C THA1 L-allo-threonine aldolase 557,72 2 0 5317 6473 8594 10218 7257 8391 10148 7242 5895 8690 8594 0,093237049 0,097494999 0,940222934 0,56 0,54 0,02 - - UNCHANGED - 

Sspon.02G0037480-1B THFS formate--tetrahydrofolate ligase 963,97 13 75460 66302 64636 58925 69073 68162 65529 67171 81480 68799 65387 71393 0,505624348 0,691647041 0,374427688 -0,07 0,05 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024710-1A THRRS Thre onine--tRNA ligase mitochondrial 1 766,57 8 45764 49336 52426 49164 38094 45924 44194 32887 38861 49175 44394 38647 0,277574191 0,049956629 0,282610215 -0,15 -0,35 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.06G0014140-1A  THY-1 Bifunctional dihydrofolate reductase-thymidylate  

synthase 

 1635,91  7  35323  42700  42132  49581  41240  47721  36152  48361  45323  40052  46181  43279  0,151669504  0,501099091  0,550419179  0,21  0,11  0,09  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.05G0010920-2B TIC40 translocon Tic40 1477,59 2 30263 33018 32762 30884 36486 34725 35114 37742 44383 32014 34032 39079 0,341951968 0,071146501 0,191590389 0,09 0,29 -0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022710-1A TIF3A1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit A 1265,13 19 37263 38378 45230 68344 48934 47234 45047 46258 41242 40290 54837 44182 0,113977468 0,252530749 0,199374478 0,44 0,13 0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0014960-1A TIF3B1 euka ryotic tra nslation i nitiation factor 3  subunit B-like 2585,23 25 126831 129443 126428 137783 133119 130600 187720 157474 131828 127567 133834 159007 0,053170106 0,123933912 0,197133413 0,07 0,32 -0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0011690-1A TIF3C1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit C 1654,65 18 66716 67990 79738 68025 71043 71412 59781 62697 71172 71481 70160 64550 0,773060711 0,266449181 0,192264621 -0,03 -0,15 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009580-1A TIF3D1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit D 2477,71 17 81287 95241 141964 124190 91921 93781 164730 82546 81258 106164 103297 109511 0,898585666 0,924438619 0,843603424 -0,04 0,04 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009580-1P TIF3D1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit D 588,13 6 10532 8595 10546 14567 11702 13138 10862 9045 11101 9891 13136 10336 0,036635967 0,653110487 0,056207819 0,41 0,06 0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0040990-1B TIF3E1 Os07g0167000 3307,34 14 96541 92488 102925 103609 84094 100541 77803 94680 93137 97318 96081 88540 0,864071815 0,228778942 0,404915132 -0,02 -0,14 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003290-2D TIF3F1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit F 2615,19 12 114277 115093 113979 112041 91154 118076 98280 97135 108703 114450 107090 101373 0,418294508 0,024034807 0,557581947 -0,10 -0,18 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013190-1A TIF3H1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit H 2875,29 13 63764 68117 60045 64932 58094 60759 101866 75356 61478 63975 61262 79566 0,42615441 0,266195906 0,20225917 -0,06 0,31 -0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0004590-1A TIF3K1 Eukaryotic tra nslation initiati on factor 3 subunit K 2197,22 11 77572 75527 72101 79582 70504 75734 100973 82456 77418 75067 75273 86949 0,949674419 0,180648021 0,200667509 0,00 0,21 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0018470-1P TIF4A-2 euka ryotic initiati on factor 4A 20080,11 30 545496 530709 552195 596911 531454 552665 554822 601176 592841 542800 560343 582946 0,436210166 0,06190766 0,399373246 0,05 0,10 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009220-2B TIM Triosephos phate  isome rase, chloroplastic 9210,64 19 121422 130668 115386 130148 120046 125079 136309 139846 138397 122492 125091 138184 0,650442425 0,026276541 0,01331708 0,03 0,17 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0009220-1A TIM Triosephos phate  isome rase, chloroplastic 8699,74 17 183084 197024 173983 152313 140491 146380 155640 159679 158024 184697 146395 157781 0,007012305 0,016717384 0,034338119 -0,34 -0,23 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.02G0033790-1P 

 
TIM44-2 

Mitochondrial i mport inner me mbra ne tra nslocase subunit 
TIM44-2 

 
575,09 

 
6 

 
32734 

 
36987 

 
42434 

 
46591 

 
36432 

 
42251 

 
32040 

 
34384 

 
39522 

 
37385 

 
41758 

 
35316 

 
0,342839565 

 
0,593415144 

 
0,154905405 

 
0,16 

 
-0,08 

 
0,24 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.01G0000820-2B 

 
TIM9 

Mitochondrial i mport inner me mbra ne tra nslocase subunit 
Tim9 

 
2148,27 

 
3 

 
15187 

 
16890 

 
16963 

 
17237 

 
17504 

 
14806 

 
16218 

 
18612 

 
16790 

 
16346 

 
16516 

 
17207 

 
0,878138821 

 
0,405410233 

 
0,571085128 

 
0,01 

 
0,07 

 
-0,06 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 Sspon.02G0029130-1T  TIM9 Mitochondrial import inner me mbrane translocase subunit  

Tim9 

 1512,18  3  24972  33861  32295  28037  28020  14217  13492  24546  22691  30376  23424  20243  0,264197445  0,081725551  0,608568744  -0,37  -0,59  0,21  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.08G0016220-1A TKL-1 transketolase, chloroplastic 5748,29 27 142321 130719 123992 139353 152125 147797 153572 129348 140641 132344 146425 141187 0,097506702 0,372322186 0,545493264 0,15 0,09 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0013470-1A TKL-2 transketolase, chl oroplastic-like 603,08 3 30665 31814 46919 53324 37099 36103 37761 35591 36988 36466 42175 36780 0,497175331 0,955462692 0,391220694 0,21 0,01 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0027230-2C TMK1 Rece ptor-like  ki nase TMK2 403,63 3 33222 30619 52967 26381 31500 28395 37434 26644 30814 38936 28759 31631 0,230980815 0,397774179 0,455151169 -0,44 -0,30 -0,14 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001460-1A TMN11 trans me mbra ne 9 superfamil y me mber 11-like 1430,44 10 44459 48037 53763 59941 48042 55432 77068 48478 53303 48753 54471 59616 0,263689218 0,30502803 0,616604095 0,16 0,29 -0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0007110-3C TMN7 trans me mbra ne 9  superfa mily me mbe r 7 419,04 2 22430 24249 29086 29316 25227 28448 10291 25382 21808 25255 27663 19160 0,362105473 0,28713549 0,145970634 0,13 -0,40 0,53 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0036990-1B TOC34 translocon of  oute r me mbrane of chloroplast35 1803,94 6 103817 119347 147875 153585 127030 128630 147165 140465 135515 123680 136415 141048 0,457543922 0,262715935 0,64227261 0,14 0,19 -0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0000390-1A TOM20-2 mitochondrial i mport receptor subunit TOM20 4252,34 6 37386 32169 30496 58938 43715 38394 37134 38846 34139 33350 47016 36706 0,10321995 0,248865625 0,17750379 0,50 0,14 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0015020-3D TOM2A Toba movirus multiplicati on protein 2A 632,33 2 21202 20545 23690 14778 20195 17706 21065 20770 20423 21812 17560 20752 0,081386686 0,338484667 0,112796281 -0,31 -0,07 -0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016680-2B TOM40-1 Mitochondrial i mport  re ceptor subunit TOM4 0-1 2715,68 9 73431 74599 79936 93759 74021 74293 40159 75519 77228 75988 80691 64302 0,529206447 0,393989692 0,298726957 0,09 -0,24 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008650-1A TOM40-1 Mitochondrial i mport  re ceptor subunit TOM4 0-1 1382,15 5 75687 81854 82503 74586 75705 75642 40830 66559 80320 80015 75311 62570 0,099531466 0,212592571 0,33292157 -0,09 -0,35 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0045120-1B TOM5 Mitochondrial import  receptor subunit  TOM 5-like protein 3106,37 3 29546 31767 29511 26850 32541 27441 62533 24056 30019 30275 28944 38870 0,53344484 0,512755491 0,457850625 -0,06 0,36 -0,43 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0030560-1P TOPP4 serine/threonine-protein phosphatase PP1 1051,69 5 33591 34549 37229 43595 34686 39337 23794 30119 30535 35123 39206 28149 0,217617613 0,045883321 0,030545681 0,16 -0,32 0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0006800-3C TPP2 Tripeptidyl- pepti dase 2 882,98 18 27012 25824 28098 29296 24323 21458 37804 24754 31302 26978 25025 31287 0,458467213 0,32285216 0,228557501 -0,11 0,21 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010720-2B TPR1 ramosa 1  e nha ncer locus 2 1319,81 24 56810 55592 62972 54049 54497 53031 49618 47502 61343 58458 53859 52821 0,119061494 0,311761593 0,822245277 -0,12 -0,15 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006700-1A TPR1 Protein TOPLESS 1148,00 21 44430 41690 42842 39900 39639 40005 31987 31107 39219 42987 39848 34104 0,017309884 0,029863321 0,089312329 -0,11 -0,33 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0016340-1A TPR10 Ankyrin-1 493,02 3 31843 36082 31063 31953 26497 27296 27267 30143 32164 32996 28582 29858 0,12838759 0,211170331 0,595619274 -0,21 -0,14 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017500-1A TPR2-2 topless-related1 739,82 11 10385 10243 11296 15309 15837 12918 11089 10649 12466 10641 14688 11401 0,013379989 0,300035797 0,035351909 0,46 0,10 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0001910-2B TPS11 trehalose-6-phosphate synthase 498,82 4 47619 46268 42469 44944 40211 43200 32083 22188 44256 45452 42785 32842 0,267103379 0,127175267 0,202498118 -0,09 -0,47 0,38 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.02G0015060-1A  TPS6 Alpha,alpha-tre halose-phos phate synthase UDP-forming]  6  1084,33  10  32279  27685  30515  30434  26612  27780  22129  31202  29002  30160  28275  27445  0,342715898  0,422657741  0,792673129  -0,09  -0,14  0,04  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.03G0031200-1B TPS7 trehalose-6-phosphate synthase15 700,05 10 28446 25999 22426 32091 26930 29116 31133 30886 32301 25624 29379 31440 0,177953772 0,032024031 0,256508421 0,20 0,30 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0007190-1A 

 
TPS7 

probable alpha,al pha-trehalose- phosphate synthase UDP 
forming] 7 

 
514,18 

 
6 

 
9612 

 
9542 

 
8641 

 
9969 

 
10337 

 
9534 

 
6259 

 
10298 

 
10849 

 
9265 

 
9946 

 
9135 

 
0,154975589 

 
0,934445117 

 
0,609355161 

 
0,10 

 
-0,02 

 
0,12 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.07G0004220-1A 

 
TPS7 

probable alpha,al pha-trehalose- phosphate synthase UDP 
forming] 7 

 
468,80 

 
7 

 
13871 

 
12395 

 
11665 

 
13554 

 
13120 

 
12282 

 
12655 

 
12021 

 
13320 

 
12644 

 
12985 

 
12665 

 
0,672112013 

 
0,978552924 

 
0,578158422 

 
0,04 

 
0,00 

 
0,04 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
Sspon.03G0000100-1A 

 
TRA2 

 
transaldolase isof orm X1 

 
9472,94 

 
19 

 
144597 

 
169820 

 
118083 

 
124212 

 
140184 

 
137255 

 
157576 

 
152626 

 
145198 

 
144167 

 
133884 

 
151800 

 
0,548781045 

 
0,64537172 

 
0,042226927 

 
-0,11 

 
0,07 

 
-0,18 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 
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Tabela Suplementar 1 – Cont. 
     

Controle_T0 Controle_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 AgNO3_5_T0 Controle_T0 AgNO3_0,5_T0 AgNO3_5_T0 
 Teste T  Log2 Fold Change Acúmulo diferencial  

 
Acesso Ortólogos de 

Arabdopsis 

 
Descrição 

 
max score 

 
peptídeos 

 
Controle_T0 1 

 
Controle_T0 2 

 
Controle_T0 3 AgNO3_0.5_T 

0 1 

AgNO3_0.5_T 

0 2 

AgNO3_0.5_T 

0 3 

AgNO3_5_T0 

1 

AgNO3_5_T0 

2 

AgNO3_5_T0 

3 

AVERAGE 
Controle_T0 

AVERAGE 

AgNO3_0.5_T 

0 

AVERAGE 

AgNO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/Controle_T0 AgNO3_5_T0/ 

Controle_T0 

AgNO3_0.5_T 
0/AgNO3_5_T 

0 
AgNO3_0.5_T0/Co 

ntrole_T0 

AgNO3_5_T0/Cont 

role_T0 

AgNO3_0.5_T0/Ag 

NO3_5_T0 

Clusters_ 

T0 

Sspon.02G0023360-1A TRPA1 tryptopha n synthase alpha 4152,86 12 66024 64740 72558 53045 80736 53828 61672 61462 75673 67774 62536 66269 0,607788955 0,790106315 0,73405823 -0,12 -0,03 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0030300-1A TRX2 thiore doxin H-type 5 4678,76 8 83343 89492 101684 78767 102345 87395 113412 95328 90138 91506 89502 99626 0,829974787 0,412123215 0,362511547 -0,03 0,12 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000910-2B TRX3 hypothetical protei n BDA96_09G201700 22052,63 15 11106 8781 8723 13746 13290 10931 7350 12476 10658 9537 12656 10162 0,05652096 0,730766856 0,224112215 0,41 0,09 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0023270-1A TRX4 Thiore doxin H-type 19672,59 11 349986 374460 346536 366947 332738 360571 405796 372181 337354 356994 353419 371777 0,806949498 0,531773811 0,458050874 -0,01 0,06 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000910-1A TRX5 Thiore doxin H-type 23553,85 11 375042 371912 351217 407317 406948 389973 376780 421282 423735 366057 401413 407266 0,019839722 0,072354018 0,737631698 0,13 0,15 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0008460-2C TS1 thre oni ne synthase 2084,47 15 48629 49163 53284 53015 52532 53755 32823 39067 68416 50359 53101 46768 0,144161202 0,761970631 0,594993845 0,08 -0,11 0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0002850-3C TS1 Thre onine synthase, chloroplastic 1366,21 10 18884 21555 27996 18210 16416 21054 4992 13872 25796 22812 18560 14887 0,232322243 0,296463918 0,584020052 -0,30 -0,62 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0062140-1D TSA1-2 Tryptopha n synthase alpha chai n chloroplastic 412,40 2 5627 9759 10516 8123 6588 7211 0 10884 8240 8634 7307 9562 0,449184888 0,565570706 0,791947221 -0,24 0,15 -0,39 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0011870-1A TSB2 Tryptopha n synthase beta chai n 2, chloroplastic 1163,77 6 31005 35435 37805 43975 42952 41828 43464 53620 52882 34748 42918 49989 0,01732339 0,016391207 0,100786764 0,30 0,52 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011310-3C TSN1 TUDO R-SN protei n 1 2689,98 41 229654 194567 168429 178822 191159 186256 149494 166962 176883 197550 185412 164446 0,539116343 0,164141575 0,075172542 -0,09 -0,26 0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011310-1A TSN1 TUDO R-SN protei n 1 2301,54 34 70625 59835 51797 44539 47612 46390 50525 56429 59782 60752 46180 55579 0,057798762 0,44339089 0,02997798 -0,40 -0,13 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0011480-1A 

 TTL-2 uric acid de gradation bifunctional protei n TTL-like isoform X1  
739,83 

 
3 

 
12667 

 
20884 

 
13466 

 
18759 

 
17198 

 
17038 

 
0 

 
16134 

 
17560 

 
15672 

 
17665 

 
16847 

 
0,497489237 

 
0,513916052 

 
0,318941043 

 
0,17 

 
0,10 

 
0,07 

 
UNCHANGED 

 
- 

 
- 

 
- 

Sspon.02G0004590-1A TUBA3 alpha-tubulin 17731,84 23 227902 218446 215602 198088 188322 204329 166762 203925 203570 220650 196913 191419 0,016363401 0,085731274 0,698161857 -0,16 -0,21 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0027630-1A TUBA4 tubulin alpha chain 24085,35 25 567542 561420 523864 502287 519496 554737 541919 536809 515308 550942 525507 531345 0,284682698 0,285330828 0,754848218 -0,07 -0,05 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0029070-1A TUBA6 tubulin alpha-3  chain 19548,46 24 301001 301101 297827 298331 265396 300773 320855 332258 314835 299977 288167 322649 0,360907146 0,012226714 0,050909926 -0,06 0,11 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0018850-2C TUBB3 tubulin beta-7 chain 38911,19 30 221102 233104 211123 201811 203260 209636 238684 228405 221606 221777 204902 229565 0,067934963 0,388803464 0,011061952 -0,11 0,05 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016270-1A TUBB6 tubulin beta-5 chain 37480,62 29 428100 422235 449413 419001 414850 426527 325555 407689 366774 433249 420126 366673 0,215900539 0,056880075 0,089473833 -0,04 -0,24 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0007950-2B TUBB6 tubulin beta-5 chain 19832,88 18 9626 9593 9953 9127 8046 8435 6840 8936 8686 9724 8536 8154 0,024182116 0,079348555 0,629697464 -0,19 -0,25 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017520-1A TUBB8 tubulin beta chain 40367,57 28 170571 179942 162798 176206 173246 180467 183159 175820 170055 171103 176640 176345 0,361714692 0,448230543 0,949030672 0,05 0,04 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009080-1A TUFA elongation factor Tu 2797,13 17 96688 87175 97517 67545 80680 75028 63536 74313 85515 93793 74418 74455 0,018482102 0,054046235 0,996271578 -0,33 -0,33 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032950-2P TUFA-2 elongation factor T u, mitochondrial 20470,01 26 260700 271230 265803 286650 231012 263038 270770 258113 262175 265911 260233 263686 0,746740896 0,66790029 0,844931597 -0,03 -0,01 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0010530-1A TWN2 Valine--tRNA ligase  mitochondrial 1 1338,38 13 23232 29440 22394 34477 29480 31515 28238 32915 26544 25022 31824 29232 0,062450861 0,223710801 0,340049871 0,35 0,22 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0034230-1D TWN2 Valine--tRNA ligase  mitochondrial 1 1335,52 12 36904 39759 37766 39800 36008 37577 37790 37439 35524 38143 37795 36918 0,81413905 0,327761832 0,538655311 -0,01 -0,05 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0012600-1A U1A U1 s mall nuclea r ribonucleoprotein  A 615,87 2 33914 30175 31118 43100 34068 36430 31147 34114 30564 31735 37866 31941 0,104401572 0,901932835 0,112284341 0,25 0,01 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0032980-1A U2A U2 s mall nuclea r ribonucleoprotein  A' 2883,94 10 397634 437841 379543 624317 522022 622263 664411 568568 501403 405006 589534 578128 0,008228938 0,026314102 0,853958803 0,54 0,51 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0021680-1B U2AF35A splicing factor U2af 38 kDa subunit 1138,33 3 40932 36704 36711 57517 43515 38783 23135 42495 52518 38116 46605 39383 0,216985451 0,891738888 0,521655982 0,29 0,05 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0017490-1T U2AF65A Splicing factor U2af large  subunit  A 2396,24 8 9049 9866 11557 13290 10111 13624 13231 11690 13976 10157 12342 12966 0,178695283 0,048298988 0,65778188 0,28 0,35 -0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0027390-2C U2AF65B mRNA splicing factor1 3197,15 7 39642 43220 50627 46522 38763 45291 41226 38687 44780 44496 43526 41564 0,821592685 0,470902633 0,547261745 -0,03 -0,10 0,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0027970-1B UBA1 Ubi quiti n-activati ng e nzyme E1 2 6685,34 46 292697 296894 281123 303412 280968 308277 218191 301596 310301 290238 297552 276696 0,490369532 0,672442768 0,532176318 0,04 -0,07 0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0000460-2B UBA2 ubiquitin-acti vating e nzyme E1 3  isoform X2 1194,80 14 53300 56051 56047 61124 51259 64400 16452 56239 61524 55132 58928 44738 0,402194232 0,506309248 0,390927417 0,10 -0,30 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0017040-2B UBA2A UBP1-associated protein 2A 533,29 3 34091 31263 33440 28458 28727 26508 31867 30149 30540 32932 27898 30852 0,010361484 0,106282853 0,027509845 -0,24 -0,09 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0022650-2C UBA2B UBP1-associated protein 2A 1243,12 5 57341 60714 55060 52888 48224 51684 54704 57767 59289 57705 50932 57253 0,034832017 0,841975664 0,031230753 -0,18 -0,01 -0,17 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0011340-2B UBA2C UBP1-associated protein 2C 6361,76 19 175114 188337 191106 152781 146879 144538 165845 170522 178090 184852 148066 171486 0,002616691 0,093146816 0,005655729 -0,32 -0,11 -0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0003870-1A UBC11 ubiquitin-conj ugating enz yme E2-17 kDa-like isof orm X1 12440,81 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.02G0039310-1P UBC11 ubiquitin-conj ugating enz yme E2 5A-like 4697,96 4 102631 186580 168662 98104 113073 99893 112267 110553 139760 152624 103690 120860 0,132504706 0,308111661 0,179768897 -0,56 -0,34 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009210-1A UBC36 ubiquitin-conj ugating enz yme E2 36 14338,41 7 186656 195081 195359 181882 187650 166641 112495 160286 178151 192365 178724 150311 0,118710407 0,100957296 0,239444779 -0,11 -0,36 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016750-1A UBC36 Ubi quiti n-conjugating enzyme 5542,82 2 8211 5028 12674 6143 1270 4924 11353 9670 0 8638 4112 10512 0,163778286 0,716155119 0,491548715 -1,07 0,28 -1,35 UNCHANGED - - - 

Sspon.06G0025680-1B UBP12 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase  13 1283,16 12 7832 6554 8293 10513 8868 10408 8148 10229 9183 7560 9930 9187 0,033317649 0,109970648 0,406624493 0,39 0,28 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027230-1A UBP12 ubiquitin C-te rminal hydrolase 12-like  isof orm X2 1209,80 4 34226 28098 28699 35411 32590 37051 21934 32840 34671 30341 35017 29815 0,116915919 0,911171115 0,281604225 0,21 -0,03 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0042210-1B UBP13 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase  13 1557,67 14 30803 31049 32206 30045 27375 26714 20631 34281 32634 31353 28045 29182 0,04031341 0,642059917 0,809607563 -0,16 -0,10 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0042210-2C UBP13 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase  13 1472,68 13 49984 50777 52861 45700 44779 45523 33124 46298 48940 51207 45334 42787 0,002885998 0,16522898 0,630630731 -0,18 -0,26 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0027190-2C UBP13 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase  13 1209,80 13 23455 19567 24994 27478 36525 25122 13838 19871 24640 22672 29709 19450 0,140234669 0,411525792 0,093192398 0,39 -0,22 0,61 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022020-2P UBP14 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase 1586,10 15 28398 28488 27970 37007 33130 35965 16084 37410 41230 28285 35367 31574 0,00375321 0,695839224 0,656575516 0,32 0,16 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022020-1A UBP14 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase 1175,40 12 18695 19151 16924 18736 19600 17964 12184 15281 17731 18257 18767 15066 0,57119551 0,141020987 0,091397188 0,04 -0,28 0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0013410-2B UBP6 ubiquitin carboxyl-te rmi nal hydrolase 6 1437,69 7 16967 18298 18923 22995 8452 14921 20823 10316 16466 18063 15456 15868 0,572484218 0,518299355 0,940598665 -0,22 -0,19 -0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.03G0013410-1A 

 
UBP7 

 
ubiquitin carboxyl-te rmi nal hydrolase 6 

 
2433,48 

 
7 

 
55012 

 
62939 

 
59278 

 
73556 

 
65631 

 
56424 

 
36900 

 
51864 

 
59696 

 
59076 

 
65204 

 
49487 

 
0,324117475 

 
0,246413688 

 
0,131889292 

 
0,14 

 
-0,26 

 
0,40 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.04G0000290-2B UCH2 ubiquitin carboxyl-te rmi nal hydrolase 2-like  isoform X1 1321,45 5 40137 38943 40243 36850 36051 38510 40076 32855 38470 39774 37137 37134 0,034297027 0,301605092 0,998879661 -0,10 -0,10 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 



 

 

1
1

8
 

Tabela Suplementar 1 – Cont. 
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Sspon.04G0007050-1A UCH3 Ubi quiti n carboxyl-terminal hydrolase  3 1011,97 4 28197 36671 27424 36846 33071 28541 34544 32954 29228 30764 32819 32242 0,618506554 0,682269762 0,850602604 0,09 0,07 0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0026170-1B UCR1-1 Cytochrome b-c1 complex s ubunit  Rieske, mitochondrial 2555,11 5 29967 31099 31922 29827 27055 31080 25591 24692 28991 30996 29320 26425 0,272331334 0,032748085 0,176863848 -0,08 -0,23 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0011390-2B UCR1-1 Cytochrome b-c1 complex s ubunit  Rieske, mitochondrial 2095,72 5 13237 12995 11920 10598 11177 10022 11366 10574 12445 12718 10599 11462 0,015599857 0,137119248 0,246812501 -0,26 -0,15 -0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0013370-1A UEV1C ubiquitin-conj ugating enz yme spm2 1976,33 3 81299 105443 97628 75584 84977 84324 55146 61572 72252 94790 81628 62990 0,163849284 0,021574626 0,033098519 -0,22 -0,59 0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0006050-1A UGD3 UDP- glucose 6-dehydroge nase 4-like 9724,01 22 125689 124753 153735 124660 128221 123785 127602 125731 132431 134725 125555 128588 0,393776079 0,561889638 0,277222099 -0,10 -0,07 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023150-2B UGD3 UDP- glucose 6-dehydrogenase 6217,00 19 19325 14636 20229 21171 20369 15572 26333 20756 21155 18064 19037 22748 0,7126301 0,133811116 0,212852111 0,08 0,33 -0,26 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0023150-1A UGD3 UDP- glucose 6-dehydrogenase 5098,09 19 9391 4150 8574 7080 8616 5945 7100 5734 6506 7372 7214 6447 0,934372285 0,610105617 0,427157027 -0,03 -0,19 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 Sspon.02G0009750-1A  UGE3 bifunctional UDP-gl ucose 4-e pime rase and UDP-xylose 4  

epimerase 1-like  

 349,69  3  20348  16464  21298  14444  17164  18186  23426  17287  19054  19370  16598  19922  0,209035543  0,825550436  0,195144264  -0,22  0,04  -0,26  UNCHANGED  UNCHANGED  UNCHANGED  - 

Sspon.02G0008310-2B UGP1 UDP- glucose pyrophosphorylase2 23460,27 33 638856 626515 623797 659883 648195 727484 761607 712380 701382 629722 678520 725123 0,124267201 0,007500076 0,205764242 0,11 0,20 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0008310-1T UGP1 UDP- glucose pyrophosphorylase2 20304,81 31 32077 31893 30419 33367 36023 38911 54791 40535 39961 31463 36100 45096 0,051217844 0,049096901 0,153031928 0,20 0,52 -0,32 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0020320-1A UGP1 UTP--glucose-1-phosphate uridylyltransferase-like 5348,99 18 22601 24015 13329 16038 18843 15554 24348 11480 15136 19982 16811 16988 0,416859455 0,587960349 0,966519315 -0,25 -0,23 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0010890-3P UKL2 Uri dine  ki nase-like  protei n 2 chloroplastic 293,75 2 21442 21725 18043 33786 26105 24073 22180 32500 24415 20403 27988 26365 0,075910217 0,149792368 0,72560576 0,46 0,37 0,09 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0033930-1C UPL1 E3 ubiquitin-protein ligase UPL1 405,16 14 34045 32093 33170 37951 39063 34626 41724 42569 39243 33103 37214 41179 0,046874083 0,002142472 0,075897638 0,17 0,31 -0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0006570-1A UPP Uracil phosphoribosyltransferase 3964,24 6 39412 43083 39344 34801 38293 35137 34093 39112 50461 40613 36077 41222 0,052523368 0,908853826 0,358846882 -0,17 0,02 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0011080-3C UVR8 ultraviolet-B receptor UVR8-like 944,92 7 30912 35593 34237 25887 29789 23664 22274 20255 26166 33581 26447 22898 0,034602065 0,008619102 0,227690765 -0,34 -0,55 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0009570-3C UXS4 UDP- glucuronic acid decarboxylase 4 833,69 4 13769 12270 12469 14402 15665 16109 15569 16345 14829 12836 15392 15581 0,0212002 0,012914798 0,792876269 0,26 0,28 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048460-1P VAMP725 Vesicle-associated membra ne protei n 725 378,54 3 29953 30358 27197 34378 32507 30019 44906 25019 28272 29169 32302 32732 0,122949688 0,598472699 0,948673651 0,15 0,17 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004650-1A VCS enha ncer of  mRNA- deca pping protein 4 4185,67 43 47710 46168 49976 60232 53860 60628 46576 58194 54424 47951 58240 53065 0,013813317 0,22810854 0,271833459 0,28 0,15 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0004650-2B VCS enha ncer of  mRNA- deca pping protein 4 3711,36 45 53907 56385 58001 66289 53951 67377 65882 71145 67149 56098 62539 68059 0,222774311 0,003807775 0,295271508 0,16 0,28 -0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0016020-1A VDAC1 volta ge-de pe nde nt anion cha nnel  protein1b 16930,07 13 377258 334370 334674 374682 357690 350142 338697 368308 363161 348767 360838 356722 0,492270179 0,662797728 0,742032419 0,05 0,03 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007740-1A VDAC1 oute r mitochondrial me mbra ne protein porin 8460,51 15 279627 255217 257614 260015 274141 209672 191398 259408 274738 264153 247942 241848 0,48422897 0,451477669 0,859220894 -0,09 -0,13 0,04 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012370-1A VDAC1 oute r plastidial me mbrane  protein porin 843,22 2 46659 51222 33667 57286 59754 29311 28172 50181 55014 43849 48784 44456 0,6793609 0,953597956 0,752065156 0,15 0,02 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0005630-1A VDAC2 Mitochondrial oute r me mbrane protein porin 5 5143,84 15 89631 84637 97255 74409 90383 77955 64261 64959 72153 90508 80916 67124 0,189533953 0,006288354 0,06496642 -0,16 -0,43 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003280-2B VDAC3 Mitochondrial oute r me mbrane protein porin 2 17483,14 10 266352 264945 256066 208198 204097 187249 126419 194889 229760 262454 199848 183689 0,000949281 0,061296562 0,629958318 -0,39 -0,51 0,12 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003280-1A VDAC3 volta ge-de pe nde nt anion cha nnel  protei n 2 15243,93 12 104333 103782 100304 159213 156076 143193 88445 136348 160744 102806 152828 128512 0,000588143 0,293448383 0,32705565 0,57 0,32 0,25 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017180-1A VHA-A V-type proton ATPase catal ytic subunit A 8798,89 35 88109 82044 81296 83852 90613 88820 98530 84730 82696 83816 87762 88652 0,252965155 0,422794971 0,876345633 0,07 0,08 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0017180-2P VHA-A V-type proton ATPase catal ytic subunit A 8061,38 30 110006 109059 106140 94194 106768 95354 91004 95307 105295 108402 98772 97202 0,082460036 0,063213023 0,801065862 -0,13 -0,16 0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0004370-1A VHA-A V-type proton ATPase catal ytic subunit A 7077,50 30 106316 95722 95186 85898 101119 92439 92756 87820 99901 99075 93152 93492 0,357987136 0,330395382 0,954770534 -0,09 -0,08 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037280-2C VHA-a3 V-type  proton A TPase subunit a3 735,26 12 45280 39663 43085 39988 44571 43890 39044 36798 39393 42676 42816 38412 0,951653487 0,079699123 0,055169212 0,00 -0,15 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0007100-2B VHA-B2 vacuolar  ATP s ynthase subunit B 13856,95 24 208009 210779 198983 188797 214517 201078 229001 202052 198889 205924 201464 209981 0,616952865 0,711034034 0,520377146 -0,03 0,03 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000200-1A VHA-C V-type  proton A TPase subunit C 3542,54 16 17184 17441 15674 17413 15688 16702 5286 15496 16897 16766 16601 12560 0,835381406 0,31913332 0,335321833 -0,01 -0,42 0,40 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017580-2B VHA-C V-type  proton A TPase subunit C 3291,79 19 126454 124024 124976 114080 150599 156482 100968 149339 155887 125151 140387 135398 0,315272135 0,586193273 0,830302616 0,17 0,11 0,05 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0017570-1A VHA-C V-type  proton A TPase subunit C 3239,75 15 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.05G0036980-1D VHA-D V-type  proton A TPase subunit D 701,66 3 24281 22950 27876 27141 28053 27877 9873 27080 28919 25036 27691 21957 0,150920022 0,647688437 0,39850482 0,15 -0,19 0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0012320-1A VHA-d2 probable  V-type  proton AT Pase s ubunit  d 1452,23 9 63698 39922 48583 72583 75109 55526 35005 57301 53117 50734 67739 48474 0,140768817 0,82807503 0,104344576 0,42 -0,07 0,48 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0009900-2B VHA-E1 V-type  proton A TPase subunit E-like 3703,21 8 151094 105599 97539 92653 167863 98615 96892 101320 99632 118077 119710 99281 0,95827713 0,323871006 0,445615103 0,02 -0,25 0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0041180-2C VHA-G1 vacuolar  ATP s ynthase subunit G 18254,04 5 164484 175643 175770 132002 152811 150290 56683 158566 176755 171966 145034 130668 0,02342513 0,333159352 0,724140543 -0,25 -0,40 0,15 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0005840-2B VHA-H V-type  proton A TPase subunit H 1066,56 3 49184 42617 52233 46162 50546 51704 37113 49777 55356 48011 49471 47415 0,681280069 0,926812292 0,734622866 0,04 -0,02 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0028660-1A VIP3 WD repeat-contai ning protei n VIP3 1333,51 4 41911 43578 46755 35500 36794 39276 25935 45484 42772 44081 37190 38064 0,018703686 0,392063027 0,894999312 -0,25 -0,21 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0030500-1B VSR1 Vacuolar-sorting rece ptor 1 659,17 5 12612 16556 22299 17429 18486 21363 16626 17442 18356 17156 19093 17475 0,559684769 0,916432257 0,274040619 0,15 0,03 0,13 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0014250-2B WIN1 acetylornithine a minotransfe rase, mitochondrial 657,58 3 19383 20453 18429 20603 24979 21858 15008 20810 26601 19422 22480 20806 0,098609185 0,704443517 0,665356572 0,21 0,10 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0004240-2C WPP1 WPP domai n-containi ng protein 2 2663,27 7 39794 32968 27380 37413 36560 41390 34614 52675 44235 33381 38454 43841 0,261688334 0,173921233 0,376956863 0,20 0,39 -0,19 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0000930-3C XBCP3 jacalin-related lectin 3 1786,71 5 52078 44930 46240 45180 36070 49990 36219 50836 38921 47749 43747 41992 0,436543729 0,313602778 0,786847581 -0,13 -0,19 0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0002670-1A XK2 xylul ose kinase 506,69 8 31543 34066 35963 29973 23562 27891 23908 30403 30322 33857 27142 28211 0,042237743 0,087140632 0,72782987 -0,32 -0,26 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

 
Sspon.01G0033570-1A 

 XPO1  Protein EXPO RTIN 1A  
694,34 

 
6 

 
44727 
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42207 

 
41394 
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0,268469003 

 
0,05 

 
0,26 

 
-0,21 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
UNCHANGED 

 
- 

Sspon.01G0033570-1P XPO1 Protein EXPO RTIN 1A 547,91 3 50040 62624 62980 57851 47931 53442 18310 49454 49988 58548 53075 39251 0,34629741 0,162950152 0,271896969 -0,14 -0,58 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0020070-3D XPO1 exportin 1A 434,94 2 53892 50912 34258 64414 61740 61449 68286 63027 57227 46354 62534 62847 0,058947786 0,074961183 0,929787585 0,43 0,44 -0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Sspon.02G0020070-1A XPO1 protein EXPO RTIN 1A 224,82 2 4772 0 3381 0 0 0 0 0 0 4077 0 0 - - - - - - - - - - 

Sspon.08G0002570-1T XTH25 xylogl ucan e ndotrans glucos ylase/hydrolase protein 23 1718,52 7 25708 30277 8421 36376 25267 29679 32861 36701 23974 21469 30441 31179 0,291949482 0,273108059 0,888968599 0,50 0,54 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0019530-2B XYL1 Alpha-xylosidase 1 815,98 11 52625 68633 66964 47713 59094 41124 50575 52770 52625 62741 49310 51990 0,139829872 0,10415623 0,639497662 -0,35 -0,27 -0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0009580-1A YchF1 Obg-like ATPase  1 5200,51 15 26738 20350 24483 26289 22208 25103 24974 63344 51212 23857 24533 46510 0,776618504 0,119648449 0,125848169 0,04 0,96 -0,92 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0009570-2B YchF1 Obg-like ATPase  1 4779,53 14 112613 114608 110469 126137 119020 119867 119282 124595 128309 112563 121675 124062 0,023094597 0,016215397 0,526982657 0,11 0,14 -0,03 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Sspon.03G0006960-2D ZDP diphosphonucleoti de phosphatase2 691,89 4 31947 29333 35804 31762 26438 20824 27044 28262 29337 32361 26341 28214 0,176744743 0,105899939 0,592749175 -0,30 -0,20 -0,10 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0033960-1A - cystatin 29152,63 16 301510 326397 253706 332419 325386 306478 326247 269770 264192 293871 321428 286737 0,291393652 0,818488094 0,178401367 0,13 -0,04 0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024930-1P - globulin-1 S allele-like 26927,15 27 422942 560699 538814 480972 589946 513482 558132 553927 459146 507485 528133 523735 0,719542512 0,776807718 0,927940602 0,06 0,05 0,01 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0024930-2B - globulin-1 S allele-like 26135,30 17 1118675 913517 1000798 693370 1152357 765916 1096901 1019153 1037764 1010997 870548 1051272 0,414347619 0,56269817 0,27883706 -0,22 0,06 -0,27 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0048710-2D - Globulin-2 23306,47 24 699662 661423 767512 330480 901159 391120 397019 516355 626280 709532 540919 513218 0,410408191 0,054927089 0,892643142 -0,39 -0,47 0,08 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0040770-1B - cysteine  proteinase inhibitor 8-like 18704,11 9 75751 92004 55097 81470 81465 85595 143221 95660 70122 74284 82843 103001 0,471172355 0,296395881 0,400804014 0,16 0,47 -0,31 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0040760-2C - cystatin 16158,08 6 302400 313486 305497 278661 281729 268382 291713 208214 201210 307128 276258 233712 0,004079803 0,066111077 0,220770018 -0,15 -0,39 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0011020-1A - Non-spe cific lipid t ransfer protei n-like  1 14484,05 6 717715 659677 645302 548966 675231 621553 726551 672943 664401 674231 615250 687965 0,239882919 0,66540474 0,154122239 -0,13 0,03 -0,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0002800-1A - lipid t ransfer protein 12591,63 5 291521 315483 194075 176158 294318 183819 196307 231920 223964 267026 218098 217397 0,410177332 0,268578205 0,986736329 -0,29 -0,30 0,00 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0041800-2C - xylanase  inhibitor  protei n 1 precursor 11838,72 13 367970 369975 356430 296061 306505 264663 223042 264704 269396 364792 289076 252380 0,004655661 0,001838573 0,131040418 -0,34 -0,53 0,20 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0001460-1A - ---NA--- 9839,82 7 38915 37599 41635 59032 52844 60851 40737 46380 40375 39383 57575 42497 0,002525293 0,243506881 0,008321198 0,55 0,11 0,44 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0001460-2B - ---NA--- 9808,17 7 106696 103088 114155 104782 93798 108010 124791 142079 123682 107980 102197 130184 0,344250354 0,030770496 0,018950069 -0,08 0,27 -0,35 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0026790-1A - xylanase  inhibitor protein 1-like 7156,00 10 104796 104431 103109 91228 101123 81969 72538 79390 80155 104112 91440 77361 0,084637658 0,0004157 0,080076486 -0,19 -0,43 0,24 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0004830-1A - polygalacturonase  inhibitor  1 precursor 6977,14 11 172709 172887 164212 151796 141159 118558 127354 169573 132515 169936 137171 143147 0,03261045 0,120224651 0,735792265 -0,31 -0,25 -0,06 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0008640-1A - late embryogenesis  abunda nt protei n 1-like 6235,20 12 208577 221733 259609 95662 238247 127658 141140 198562 246525 229973 153856 195409 0,172030317 0,367945076 0,475735942 -0,58 -0,23 -0,34 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0054580-1C - unnamed protein product 5189,97 4 71547 83172 76514 71591 98271 67774 47280 79883 77296 77078 79212 68153 0,843993573 0,46239146 0,479471976 0,04 -0,18 0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021020-1A - low-te mperature-induced 65 kDa protein 3404,12 22 24767 25213 22942 8377 26810 12489 18145 20214 23287 24307 15892 20548 0,209277001 0,084638977 0,465827833 -0,61 -0,24 -0,37 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0029080-1A - osmotin-like protein 3215,22 7 132521 156616 142091 146325 166128 165111 177327 135217 128725 143743 159188 147090 0,179809071 0,851532007 0,505011014 0,15 0,03 0,11 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0021020-3C - low-te mperature-induced 65 kDa protein 3168,19 23 20158 21252 20405 10606 29092 13149 21366 20480 26142 20605 17616 22663 0,633176924 0,314257084 0,450854487 -0,23 0,14 -0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.02G0054570-2D - unnamed protein product 2937,88 3 90381 107406 103677 109182 117912 107103 48891 113902 122458 100488 111399 95083 0,15004883 0,831468194 0,525104473 0,15 -0,08 0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.05G0031040-1C - embryonic protein DC-8 2597,45 4 25154 37325 26901 0 44278 0 22001 29727 40753 29793 44278 30827 - 0,883789887 - 0,57 0,05 0,52 - UNCHANGED - - 

Sspon.04G0024950-1B - glycine-rich cell wall structural protein precursor 2587,10 4 66524 113078 102693 91005 123343 149110 66808 84129 72263 94098 121153 74400 0,285157473 0,259575562 0,056332271 0,36 -0,34 0,70 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 
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Sspon.03G0005280-3C - USP fa mily protein 1813,77 2 47088 47953 50754 44191 49995 38575 24821 35832 48841 48598 44254 36498 0,27964525 0,160296324 0,369960761 -0,14 -0,41 0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0012970-3D - Succinate  dehydroge nase subunit  6, mitochondrial 1592,14 2 56367 43259 70528 56905 50298 59971 0 68296 51695 56718 55724 59995 0,911307826 0,489941993 0,490910189 -0,03 0,08 -0,11 UNCHANGED - - - 

Sspon.02G0045430-1B - methyl bindi ng domain105 1556,35 11 8905 7662 8551 6245 5072 7142 7757 9313 9069 8373 6153 8713 0,034422355 0,605654181 0,02921938 -0,44 0,06 -0,50 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0003500-1A - non-classical arabi nogalactan protein 31-like 1431,12 2 46554 85612 60699 51449 84908 29426 6014 25071 43050 64288 55261 24712 0,671515823 0,064657528 0,189559844 -0,22 -1,38 1,16 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0005490-2D - uncharacte rized LOC100283563 1375,45 3 9266 23136 8530 18037 17029 7638 6098 20766 22839 13644 14235 16568 0,923664673 0,701390492 0,726764943 0,06 0,28 -0,22 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0016670-2B - late embryogenesis abundant protein ECP63 1321,51 2 15844 23846 20562 4544 18758 6745 23196 19684 20353 20084 10016 21078 0,113803395 0,717649462 0,071729163 -1,00 0,07 -1,07 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0008250-1A - VIP1 protein 1037,85 4 35696 31178 29217 40540 36875 37933 33562 54001 47522 32030 38449 45028 0,043669201 0,109193206 0,343449144 0,26 0,49 -0,23 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.06G0015400-1P - DUF724 domain-containi ng protein 2 963,19 5 34821 33598 35245 35867 32875 31224 27918 37482 47766 34555 33322 37722 0,441885461 0,61115669 0,496514045 -0,05 0,13 -0,18 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.04G0009550-1A - MLP3 .9 protein 904,73 3 31007 33607 32056 24962 26373 28344 19928 30673 29990 32223 26560 26863 0,010215594 0,20607872 0,936958331 -0,28 -0,26 -0,02 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.07G0035400-1D - VIP1 protein 821,37 3 49779 55414 51892 62944 40864 59275 72867 66585 58842 52361 54361 66098 0,79012133 0,034888142 0,213624664 0,05 0,34 -0,28 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0022140-1A - brain acid sol uble protein 1 homolog 688,45 3 214204 198410 206802 103175 156122 170089 159852 198071 180518 206472 143129 179480 0,038663164 0,086810926 0,191906498 -0,53 -0,20 -0,33 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.03G0007990-2D - late embryogenesis  abunda nt protei n, group 3 683,24 2 8324 12795 14933 3414 14379 3985 8828 9389 16239 12017 7259 11485 0,306348793 0,871151406 0,379992657 -0,73 -0,07 -0,66 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0017030-2C - SEC1 family tra nsport  protein SLY1 599,03 2 12306 13935 12194 12225 11020 12351 8301 10934 11509 12812 11865 10248 0,250385619 0,087068128 0,206823251 -0,11 -0,32 0,21 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.01G0037590-1B - ---NA--- 593,46 2 16023 15681 17729 14153 15603 23286 0 24443 18764 16478 17681 21603 0,699896098 0,793378618 0,699813887 0,10 0,39 -0,29 UNCHANGED - - - 

 
Sspon.03G0042290-1C 

 -  RGG re peats  nuclear RNA binding protei n A  
508,59 

 
4 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
0 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

 
- 

Sspon.02G0040370-1B - unnamed protein product 392,16 4 58670 49749 55917 72108 52798 59716 26668 54001 63668 54779 61541 48113 0,339039923 0,589769199 0,341006501 0,17 -0,19 0,36 UNCHANGED UNCHANGED UNCHANGED - 

Sspon.08G0027950-1D - L-zip+NBS+LRR-like protein 387,84 2 25586 25498 0 0 30969 0 8400 0 0 25542 30969 8400 - - - 0,28 -1,60 1,88 - - - - 
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