Table S1a: Expression levels of NLA gene under B toxicity condition in Arabidopsis thaliana
	
	C
	1B
	3B

	Exression level
	1.04±0.28
	1.6±0.05
	4.2±0.6




Table S1b: primer list
	NLA-F
	TGATGGCTTGAAAACCGCAG

	NLA-R
	CAATAGTCTCTGCAGCTTCGC

	PHO2-F
	ACCGTTTCTCATCAAGGCGT

	PHO2-R
	GTGCCCGTCCACCATAAGAA

	NRT1.7-F
	CGCCACTCTCCTCGGACTAA

	NRT1.7-R
	CTGTTGCATGATGCTGGGTG

	PHT1;1-F
	AGTGTACGGTCTCACTTTGGTAA

	PHT1;1-R
	CCAAATCCCAACCAAAACCTGAA

	PHT1;4-F
	AGATCCCACATAAACTTTCTAGGAG

	PHT1;4-R
	AGAATCCCATTCCGGCGATT






Figure S1a. Quantitative real-time polymerase chain reaction (qRT-PCR) of randomly selected genes.
[image: ekran görüntüsü içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S1b. Phenotypical view of nla mutant and WT Arabidopsis thaliana plants grown under C, 1B and 2B conditions for 2 weeks.

[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara, yazı tipi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S2. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under C condition compared to WT-C 

[image: ]
Figure S3. GO Biological process analysis of upregulated genes in nla under C condition compared to WT-C 

[image: metin, diyagram, plan, teknik çizim içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S4. DEGs in linoleic acid metabolism pathway downregulated in nla under C condition compared to WT-C 


[image: metin, diyagram, ekran görüntüsü, paralel içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S5. DEGs in alpha linolenic acid metabolism pathway downregulated in nla under C condition compared to WT-C


[image: ]
Figure S4. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under C condition compared to WT-C
[image: ]
Figure S5. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under C condition compared to WT-C
[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara, yazı tipi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S6. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under 1B condition compared to WT-C

[image: ]
Figure S7. GO Biological process analysis of upregulated genes in nla under 1B condition compared to WT-C
[image: ]
Figure S8. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under 1B condition compared to WT-C
[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S9. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under 1B condition compared to WT-C
[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara, paralel içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S10. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under 2B condition compared to WT-C

[image: ]
Figure S11. GO Biological process analysis of upregulated genes in nla under 2B condition compared to WT-C
[image: KEGG pathway image.]
Figure S12. DEGs in taurine and hypotaurine metabolism pathway downregulated in nla under 2B condition compared to WT-C 
[image: ]
Figure S13. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to WT-C

[image: ]
Figure S14. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to WT-C
[image: ]
Figure S15. DEGs in alpha linolenic acid metabolism pathway upregulated in nla under 1B condition compared to nla-C


[image: metin, diyagram, plan, şematik içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S16. DEGs in phenylpropanoid biosynthesis pathway upregulated in nla under 1B condition compared to nla-C

[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara, paralel içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]

Figure S17. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under 1B condition compared to nla-C
[image: metin, ekran görüntüsü, sayı, numara içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S18. GO Biological process analysis of upregulated genes in nla under 1B condition compared to nla-C

[image: ]
Figure S19. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under 1B condition compared to nla-C
[image: ]
Figure S20. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under 1B condition compared to nla-C


[image: metin, diyagram, plan, teknik çizim içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S21. DEGs in circadian rhythm-plant pathway upregulated in nla under 2B condition compared to nla-C

[image: ]
Figure S22. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-C
[image: ]
Figure S23. GO Biological process analysis of upregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-C


[image: ]
Figure S24. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-C

[image: ]
Figure S25. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-C

[image: ]
Figure S26. GO Molecular function analysis of upregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-1B



[image: ]
Figure S27. GO Molecular function analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-1B
[image: ]
Figure S28. GO Biological process analysis of downregulated genes in nla under 2B condition compared to nla-1B

[image: metin, diyagram, yazı tipi, ekran görüntüsü içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S29. DEGs in lysine biosynthesis pathway specifically upregulated in nla under 2B condition compared to WT-C

[image: ]
Figure S30. DEGs in photosynthesis-antenna proteins pathway commonly downregulated in nla plants under 1B and 2B conditions compared to nla-C 

[image: metin, ekran görüntüsü, diyagram, çizgi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S31. KEGG enrichment analysis of 8 commonly upregulated genes between nla under B toxicity vs WT-C and nla under B toxicity vs nla-C
[image: Plot object]
Figure S32. KEGG enrichment analysis of 50 commonly upregulated genes between nla under 1B vs WT-C and nla under 1B vs nla-C


[image: metin, ekran görüntüsü, çizgi, diyagram içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S33. KEGG enrichment analysis of 345 specifically upregulated genes in nla under 1B vs WT-C


[image: Plot object]
Figure S34. KEGG enrichment analysis of 82 specifically upregulated genes in nla under 1B vs nla-C

[image: Plot object]
Figure S35. KEGG enrichment analysis of 89 commonly upregulated genes between nla under 2B vs WT-C and nla under 2B vs nla-C

[image: metin, ekran görüntüsü, diyagram, çizgi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S36. KEGG enrichment analysis of 1084 specifically upregulated genes in nla under 2B vs WT-C
[image: metin, ekran görüntüsü, diyagram, çizgi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S37. KEGG enrichment analysis of 38 specifically upregulated genes in nla under 2B vs nla-C

[image: metin, ekran görüntüsü, diyagram, çizgi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S38. KEGG enrichment analysis of 22 commonly downregulated genes between nla under B toxicity vs WT-C and nla under B toxicity vs nla-C

[image: metin, ekran görüntüsü, diyagram, çizgi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S39. KEGG enrichment analysis of 28 commonly downregulated genes between nla under 1B vs WT-C and nla under 1B vs nla-C


[image: metin, ekran görüntüsü, çizgi, diyagram içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S40. KEGG enrichment analysis of 299 specifically downregulated genes in nla under 1B vs WT-C

[image: metin, ekran görüntüsü, yazı tipi, sayı, numara içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S41. GO Biological Process analysis of 21 specifically downregulated genes in nla under 1B vs nla-C (too few genes for KEGG). 

[image: Plot object]
Figure S42. KEGG enrichment analysis of 147 commonly downregulated genes between nla under 2B vs WT-C and nla under 2B vs nla-C

[image: Plot object]
Figure S43. KEGG enrichment analysis of 945 specifically downregulated genes in nla under 2B vs WT-C

[image: Plot object]
Figure S44. KEGG enrichment analysis of 129 specifically downregulated genes in nla under 2B vs nla-C


[image: metin, ekran görüntüsü, yazılım, web sayfası içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S45: KEGG enrichment analysis of 180 downregulated TFs in nla under C condition compared to WT-C

[image: metin, ekran görüntüsü, yazılım, bilgisayar simgesi içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S46. STRING analysis of upregulated 12 TFs in nla under 1B compared to nla-C

[image: metin, ekran görüntüsü, yazılım, diyagram içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S47. STRING analysis of downregulated 16 TFs in nla under 2B compared to nla-C
[image: KEGG pathway image.]
Figure S48. Downregulated TFs in MAPK signaling pathway-plant in nla under 2B compared to nla-C

[image: metin, harita, ekran görüntüsü, diyagram içeren bir resim

Yapay zeka tarafından oluşturulmuş içerik yanlış olabilir.]
Figure S49. STRING analysis for NLA (represented by BAH1) and AtTIP5
QPCR	PHO2-1B	PHO2-2B	NRT1,7-1B	NRT1,7-2B	SULTR1,3-1B	SULTR1,3-2B	SULTR2,1-1B	SULTR2,1-2B	1.9605656607731381	2.9676172860064689	2.3604644557079748	2.0063795872251795	2.9505987599810268	3.6089602739854905	-2.86	-2.5219999999999998	RNA-SEQ	PHO2-1B	PHO2-2B	NRT1,7-1B	NRT1,7-2B	SULTR1,3-1B	SULTR1,3-2B	SULTR2,1-1B	SULTR2,1-2B	1.0281413284709002	1.0817059369433626	1.2960129559384039	-1.92	-1.03	1.2003797730118808	-2.25	-3.1	
Relative expression level
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