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Table S1. List of 96 high-FST single nucleotide polymorphisms (SNPs) with low linkage disequilibrium (LD) used in our study as determined based on previously genotyped sea scallops (Placopecten magellanicus) in Van Wyngaarden et al. (2017). Mean pairwise LD for each of the 96 SNPs and their locus-specific FST are provided and were calculated from the previous dataset.

	SNP
	Locus-specific FST
	Mean pairwise LD

	10228_43
	0.022
	0.014

	10349_43
	0.068
	0.018

	10522_42
	0.038
	0.016

	10612_36
	0.032
	0.015

	10697_29
	0.039
	0.016

	12017_39
	0.042
	0.015

	12314_60
	0.025
	0.016

	12329_54
	0.032
	0.017

	12833_63
	0.053
	0.016

	13061_52
	0.049
	0.015

	13178_36
	0.032
	0.025

	13284_50
	0.022
	0.014

	13426_54
	0.039
	0.019

	13561_70
	0.032
	0.016

	13565_61
	0.030
	0.015

	13744_54
	0.022
	0.017

	14122_58
	0.027
	0.015

	14262_27
	0.053
	0.016

	14557_41
	0.054
	0.015

	14708_35
	0.026
	0.016

	14750_35
	0.051
	0.019

	15171_47
	0.025
	0.015

	15205_67
	0.036
	0.015

	15489_59
	0.023
	0.014

	15734_35
	0.037
	0.015

	15900_50
	0.035
	0.015

	16026_49
	0.019
	0.014

	16229_44
	0.061
	0.017

	16299_62
	0.029
	0.025

	16333_42
	0.025
	0.015

	16356_41
	0.025
	0.016

	16396_28
	0.038
	0.015

	16518_43
	0.018
	0.014

	16894_41
	0.044
	0.015

	16997_34
	0.026
	0.016

	17643_55
	0.034
	0.015

	18013_68
	0.040
	0.015

	18280_38
	0.045
	0.016

	18606_49
	0.022
	0.014

	19165_26
	0.055
	0.015

	19277_50
	0.025
	0.016

	19483_28
	0.060
	0.017

	20111_30
	0.032
	0.016

	20298_27
	0.045
	0.017

	20709_53
	0.025
	0.015

	20724_41
	0.024
	0.015

	20929_35
	0.041
	0.015

	22_45
	0.037
	0.014

	22039_68
	0.033
	0.015

	22051_38
	0.021
	0.016

	2254_31
	0.024
	0.015

	2305_45
	0.034
	0.014

	23339_64
	0.060
	0.018

	2390_42
	0.038
	0.015

	23973_31
	0.025
	0.015

	24442_62
	0.078
	0.017

	2449_35
	0.025
	0.015

	24674_36
	0.037
	0.014

	25107_50
	0.038
	0.015

	25448_38
	0.022
	0.015

	25627_51
	0.151
	0.017

	25959_36
	0.012
	0.015

	25962_57
	0.050
	0.017

	26466_54
	0.039
	0.018

	26588_43
	0.018
	0.015

	2949_64
	0.042
	0.015

	2966_52
	0.044
	0.014

	3497_39
	0.058
	0.016

	3775_33
	0.020
	0.014

	3969_43
	0.072
	0.016

	4101_37
	0.043
	0.016

	4383_42
	0.035
	0.016

	4585_53
	0.031
	0.015

	4589_47
	0.049
	0.019

	4678_65
	0.058
	0.016

	5045_48
	0.028
	0.015

	523_39
	0.055
	0.018

	5680_70
	0.043
	0.015

	5791_60
	0.039
	0.019

	5850_61
	0.031
	0.016

	7288_51
	0.033
	0.016

	7552_57
	0.034
	0.015

	7706_43
	0.043
	0.017

	7740_53
	0.069
	0.018

	7882_64
	0.033
	0.016

	7922_31
	0.022
	0.016

	8053_41
	0.055
	0.018

	8244_42
	0.027
	0.017

	8575_39
	0.033
	0.015

	8577_56
	0.037
	0.016

	8699_63
	0.071
	0.017

	8782_41
	0.055
	0.017

	9114_34
	0.054
	0.015

	9431_43
	0.037
	0.015

	9554_49
	0.233
	0.024

	9932_53
	0.030
	0.015



	
	MDA
	LIS
	NGB
	GMO
	GEO
	GMI
	PSB
	BFU
	BFS
	BOF
	BFA
	SSG
	SSB
	SFA
	CHE

	MDA
	 
	0.954
	0.002
	0.002
	0.768
	0.000
	0.000
	0.004
	0.000
	0.002
	0.011
	0.010
	0.000
	0.000
	0.000

	LIS
	-0.003
	 
	0.245
	0.485
	0.016
	0.989
	1.000
	1.000
	1.000
	0.963
	1.000
	1.000
	0.975
	0.906
	0.000

	NGB
	0.007
	0.001
	
	0.016
	0.005
	0.011
	0.619
	0.900
	0.827
	0.236
	0.796
	0.924
	0.147
	0.391
	0.000

	GMO
	0.007
	0.000
	0.005
	
	0.117
	0.016
	0.057
	0.003
	0.000
	0.009
	0.001
	0.006
	0.000
	0.156
	0.000

	GEO
	-0.001
	0.006
	0.007
	0.003
	
	0.397
	0.022
	0.166
	0.005
	0.607
	0.042
	0.310
	0.633
	0.001
	0.000

	GMI
	0.010
	-0.005
	0.006
	0.005
	0.001
	
	0.002
	0.007
	0.047
	0.226
	0.042
	0.208
	0.009
	0.000
	0.000

	PSB
	0.012
	-0.005
	-0.001
	0.003
	0.004
	0.006
	
	0.036
	0.028
	0.020
	0.006
	0.567
	0.000
	0.209
	0.000

	BFU
	0.006
	-0.010
	-0.003
	0.007
	0.002
	0.006
	0.003
	
	0.400
	0.007
	0.658
	0.974
	0.002
	0.123
	0.000

	BFS
	0.009
	-0.010
	-0.002
	0.008
	0.007
	0.004
	0.003
	0.000
	
	0.000
	0.396
	0.579
	0.001
	0.033
	0.000

	BOF
	0.007
	-0.004
	0.002
	0.006
	0.000
	0.002
	0.004
	0.005
	0.009
	
	0.007
	0.071
	0.008
	0.003
	0.000

	BFA
	0.005
	-0.011
	-0.002
	0.007
	0.004
	0.004
	0.004
	-0.001
	0.000
	0.005
	
	0.730
	0.000
	0.228
	0.000

	SSG
	0.005
	-0.009
	-0.003
	0.006
	0.001
	0.002
	0.000
	-0.004
	-0.001
	0.003
	-0.001
	
	0.056
	0.671
	0.000

	SSB
	0.009
	-0.004
	0.002
	0.011
	0.000
	0.006
	0.008
	0.007
	0.008
	0.006
	0.009
	0.004
	
	0.000
	0.000

	SFA
	0.012
	-0.003
	0.000
	0.003
	0.009
	0.010
	0.002
	0.002
	0.004
	0.007
	0.001
	-0.001
	0.012
	 
	0.000

	CHE
	0.026
	0.009
	0.013
	0.013
	0.021
	0.021
	0.013
	0.016
	0.017
	0.022
	0.021
	0.015
	0.027
	0.010
	

	SSW
	0.008
	-0.008
	0.000
	0.006
	0.005
	0.006
	0.001
	0.001
	0.002
	0.008
	0.001
	-0.002
	0.008
	-0.001
	0.011

	SSM
	0.017
	0.004
	0.010
	0.011
	0.011
	0.012
	0.011
	0.012
	0.015
	0.012
	0.014
	0.011
	0.016
	0.008
	0.017

	SSQ
	0.015
	-0.004
	0.000
	0.007
	0.009
	0.006
	0.001
	0.003
	0.005
	0.005
	0.008
	-0.001
	0.012
	-0.002
	0.010

	CDB
	0.039
	0.019
	0.024
	0.024
	0.033
	0.030
	0.022
	0.024
	0.026
	0.032
	0.030
	0.025
	0.036
	0.023
	0.004

	SAB
	0.045
	0.024
	0.026
	0.027
	0.038
	0.032
	0.023
	0.026
	0.026
	0.039
	0.033
	0.027
	0.041
	0.024
	0.006

	AIG
	0.053
	0.028
	0.031
	0.033
	0.044
	0.042
	0.032
	0.033
	0.036
	0.045
	0.040
	0.035
	0.050
	0.032
	0.010

	MGD
	0.037
	0.022
	0.030
	0.017
	0.031
	0.034
	0.024
	0.027
	0.034
	0.035
	0.034
	0.029
	0.037
	0.023
	0.005

	NTS
	0.044
	0.028
	0.035
	0.029
	0.040
	0.034
	0.029
	0.035
	0.033
	0.040
	0.041
	0.035
	0.045
	0.036
	0.013

	STB
	0.026
	0.016
	0.024
	0.020
	0.022
	0.025
	0.018
	0.020
	0.023
	0.024
	0.020
	0.015
	0.036
	0.005
	0.023

	LTB
	0.060
	0.035
	0.047
	0.050
	0.054
	0.059
	0.048
	0.051
	0.052
	0.062
	0.058
	0.052
	0.060
	0.049
	0.032

	SUN
	0.050
	0.029
	0.040
	0.033
	0.044
	0.040
	0.033
	0.034
	0.037
	0.049
	0.046
	0.035
	0.044
	0.032
	0.016

	CRQ
	0.053
	0.032
	0.044
	0.036
	0.050
	0.047
	0.035
	0.036
	0.041
	0.053
	0.049
	0.035
	0.051
	0.029
	0.019


Table S2. Pairwise FST for 27 sampling sites of sea scallops (Placopecten magellanicus) shown below the diagonal with their corresponding significance (p-values) above the diagonal. All significant pairwise FST comparisons are indicated in bold based on Bonferroni correction (p < 0.00185).
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	SSW
	SSM
	SSQ
	CDB
	SAB
	AIG
	MGD
	NTS
	STB
	LTB
	SUN
	CRQ

	MDA
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	LIS
	1.000
	0.041
	0.972
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	NGB
	0.374
	0.000
	0.458
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	GMO
	0.010
	0.000
	0.003
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	GEO
	0.014
	0.000
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	GMI
	0.005
	0.000
	0.010
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	PSB
	0.160
	0.000
	0.280
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	BFU
	0.189
	0.000
	0.101
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	BFS
	0.100
	0.000
	0.009
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	BOF
	0.000
	0.000
	0.014
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	BFA
	0.284
	0.000
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SSG
	0.855
	0.000
	0.672
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SSB
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SFA
	0.642
	0.004
	0.847
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.017
	0.000
	0.000
	0.000

	CHE
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.001
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SSW
	
	0.021
	0.647
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SSM
	0.005
	
	0.517
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SSQ
	-0.001
	0.000
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.003
	0.000
	0.000
	0.000

	CDB
	0.022
	0.027
	0.021
	
	0.458
	0.000
	0.000
	0.015
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	SAB
	0.024
	0.030
	0.022
	0.000
	
	0.001
	0.000
	0.014
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	AIG
	0.032
	0.037
	0.031
	0.005
	0.004
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	MGD
	0.024
	0.027
	0.025
	0.007
	0.009
	0.016
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	NTS
	0.032
	0.032
	0.031
	0.004
	0.004
	0.007
	0.009
	
	0.000
	0.000
	0.000
	0.000

	STB
	0.008
	0.018
	0.007
	0.037
	0.040
	0.047
	0.038
	0.052
	
	0.000
	0.000
	0.000

	LTB
	0.049
	0.061
	0.047
	0.044
	0.041
	0.047
	0.039
	0.050
	0.058
	
	0.000
	0.000

	SUN
	0.027
	0.038
	0.026
	0.024
	0.022
	0.032
	0.020
	0.033
	0.041
	0.018
	
	0.143

	CRQ
	0.031
	0.038
	0.025
	0.026
	0.025
	0.036
	0.021
	0.040
	0.032
	0.025
	0.002
	




Table S3. Pairwise genetic divergence (FST) and significance (p-values) between sea scallop (Placopecten magellanicus) adults and spat collected from the same sampling location. Asterisk (*) indicates significant genetic divergence.

	Adult and Spat
	Pairwise FST
	p-value

	PSB
	0.00885
	0.00069*

	CHE
	0.00246
	0.12256




Supplemental Figures
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Figure S1. Neighbour-joining tree of sea scallop (Placopecten magellanicus) sites based on Cavalli-Sforza and Edwards (1967) chord distances for 96 diagnostic SNPs. Samples collected from the same site including spat collected pre-winter (spat 2015) and post-winter (spat 2016) were separated from each other and adult samples for the analysis. Bootstrap values from 1000 bootstrap pseudoreplicates are present at nodes. 
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