Supplementary Data 1 | Sequences and primers for dph6 FISH probes. 
>tgut_seq1_r2CL30Contig1_F
GCCCAGTTGAGGGAAACTCTGGT
>tgut_seq1_r2CL30Contig1_R
ACCCTGCCTGAACTGGTCAGATG
>tgut_seq2_r2CL1Contig32_F
[bookmark: _GoBack]ACGTCTTTGCCTGACCCTTTCAGA
>tgut_seq2_r2CL1Contig32_R
TGCATAGAGTTCTCCATCAGACAGACA

>Seq1_r2CL30Contig1 
TTCCAGTAATCTCCTGTGTTTTCATTAAAGAAAATCCTGGTCTTTTTCCTGTAATGATTTTAATTATCTATAGATACATGGATTAATATCTCAGAGTTGTATTTCTCAGTATTTTGGAGAAAGATTAAATTATACAAAGAGATACTTTTCTTTATGATGAATTTCCAGAATAACCACTCCTCCATAATATTTTTGCCTACATTGTAATTATTGCAAATACTGTACCCTTGATATATTGATAAGATTATCTTTGTATCTAATTCAACAGTTCAAATACAGAATTTTGTATGGCAAGTGAAATTACAGCATAAATTGAAAAAAATTGTACAAAATCGTCAATGCCCAGTTGAGGGAAACTCTGGTAGATAAAACAAAGTTATTGATCGGGCCCTTTAGTAGTTGTGTAGATTTAATGGATATTTGGAGACTACATCTCCTAGCACTGTTCTTTTTGTCTTAAAGCATGCAAGTTAAATGGGAAºTTGAAAAAATAACATTTTTTTTTTGAGAGAAAATATTTGCTGTGTTTTTTCATAGGCATGATTCCTCCACATTTTATAATGAGTAAATTTTTATCTGCAAGGATTTGAATTGTCCCTTACCCTCATTGTGTTAAATGACTACATTTTCTAATCAATATGTAATTTTTTCTTTTAATTAATTCTGGATTGGAGTTCCATAACTTCCTACATCTCGGAAATGACTGTTGTCATTAGCAGTGAATGAAATTGGGAATGAAGGGAAGAGGGTAAGAAGTAATTGCATATTTGGGAGTGATGTAAGCAGTGTAAAAATAATTATATATCTTGTTTCATTCAAACAACAGGGTTTATTTAGTTGTTGGGGTGGGCGTTGTGTGAATTTTAAAATTATATGGGAACAAGGACATTTTTTTTAATCAACAGGATGCCTGAAATTCTGTGTGTCTCATCTGACCAGTTCAGGCAGGGTCAGGATTTTAAATTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAAGAAGGGGATCTTTGGCAAT
>Seq2_r2CL1Contig32 
TCTTTAAATAAAATTGATCAACTGATTCATGAAGCCTTCTTGAATCTTCAAATATTTCTAAAATGGATTCTCTTTACTCATTTATTTCATGCTATTTTGATATGCAGTCTACCTGCATACTGCTAAAACTGAACTTCAGTTGCATTCTTCAATGTTCTTTTTAAAAAGGTTAGAAAGCTGTATGACAGTCTTGGAAAACATGACTGATGTTAAGAAGATAAATACTGTTTGTTTTTATTTTAATGCAAAAATAATAACCCTAGCAATTCCTTCAGAATGTCCTCTGTCACAATGTGCAGACAATATGTCCATAATATCAAACAATATGTCTAAAAATATTAGAGAGTTACTATATCACAAACTTAAAAAAAAAAAAATGGCACCCTCATATTAAACAAATATGGAGTGAAATCTTATTTCCCAATGACAGATTTACAGAATCTCCTGTTCATCCATGAAGATGGCAACTGACTTGCGCAATACACTTTTAACAAGCTCACAGAGCCATAAACATATTTTTTATTCATTCTGTTTTTCAAGTTGGCAAAATATATGCATCAGCAAAGATACTTGCTATGAAAACTTCCTCAATTTAAAAATAAAAGTAAATGGGAGTAGAGACTTAAATGTTATGTTCTTATACAAACACAAAAATTCAATACTAAAATGATCTATTGCACAAACTTACTTGTTTGGGATTTAAAAAATTCTAGTTGTAAGACCCAGGAAATTTCATAACCATCCTATGATAATGGAATTTTAAAATCCACAGAAGGTCACAGAATGTATACTAAATGACTATTGAAACAATGGCCCAAACTTGAAACTAATGCATCAAGAAGATTTCTCATAGGTTTTGTTTTGAGGTTGTTTGGGTGCTTTTTACTATACAAATCTATAACACATCTGATGTGCATGATTATGAATGCAAATATATATAAGTACACAAGCAAACACAAATATGTACACATATATGCAATGTATCTTGGTGTTACTAATGCAAAACCAAGGCTATTATTGGCTGCTTGCTTACAACTTAAGTTAAATTTGATTTAAATAATAACAGAGAAGAGTGTCTGCACTTATTCTAGTTTATTTCCTTTGCTAATACTTAAGTTTAAATTGTCTTTTGAAATGGCAGTACATCATGTCATTTTGCAGTTGTGGTTAACATTTATGTTTAAAAAATTCTCACAGGTATTTATTTATCGCCATCTCTTTTCATTCAGTTCTTCTCATGGTAAACAGCAAATATAAACTTTCATCACTGTCTAGACAATAGCTTCCATGAGGAGAAACACCAGTATACTTAATATTTGCTTTGAAGTGGGAGAACTAGTTAGTGAATGGGAGAACTAGTGAAATGGAATTAATTCAATCTCCCTATTTTGTCCAGTACAACAAATTAAGGCTGGAATGGCACAAATTCAAGAAATAAGATTTGAAAGGAAGAAGGATGAAGCATGAGGTAGAACAGAAAAAAAAAGCTATGGTCTAATAGCCTTCATAAACTCCTCAGCTGGACAAAGTTCACATAAAGCCTTGTCCCACGGTATATTCAGCTCAGTAGCTGAAGCATGGAAGGAACTACTAACTAATTCTAAAAAGCTAATTCTTCCCCGGACTTATTCTTTGGTATTGAAAGAGTTATTGAACACCTAGCAAACAGACAGCATTTTGTTTGACTAAGAGTTGATCATGGTTAGCAGACAATCCATCCCAGAATCAATAGTGCTGTCACTTTTAATGTGGAATCTGATCAGGTTTGGTACCATTAAAAGTGTGTTCGCAAAACTGCACTCAGCAAGGGTAAACCAAGCTGACATCTGCAGGTAAATATCAGGGATCAGCACTGAACTCAAAATCTGATGAAGTGTATTTGGGAAAATTCAGAAGGAAAGATGTTACATACTGTACCATATAAAAAGCAACAGAAAACAGAAAAAAACATCTTAGGATCCTAAGTCAATATGAAAAAGTGTTTTTTTCTTGGGTCAAGTGGATTTTTAAATTATTATTTTTAAAAGCATCATATGTTGCTAATTTAAGAGATGATTTACCTATGTTAAACTTTACTAATATGCTTCTAGTGCAATAGGCTACTCTAAAATAAAAATAAACTTCTTCTCTGGAATATTTGAATAATTCAGAAAGCTCTTATACTCAGTACAATATCCTCTGTCACAAAATATTACAACACAAAGTATGCAATGTGCACATAAAACCAGATGCTAAACACAAATGCACACAGATGCTAATGAAATTTTATTTTCCATATGACAATTTAGAACTTATTTTTCCCCTTTAGAGCTACCAAAAGTACTCATTTCAAAAGGCAGGTCGAAAAATAAACTTTTAAAAAGCAACTAAATAAGACAATTTTAGTAGCTTTTTTTTTAACGTACCGAAGATTATTATTAGCTATGTTTTAACAGTAAGTGAAATTGCACCATTCTTCTATACCTTGTTATAACAGTTAATTTATTCCTGTTCAGAGGACAAGACAATAATTTTCATAAACAATTGTGTTAGAGCAGCTAATTGATCTTTGCAACTGTAACGGTACTAAAATGCACTATTTGTGTTTAAAGTATCCTAGTTTTAAAGTTATTTATTATTTTAAACAGTATAATGAACAACAAAATTCAAAATTGCTGCTCTTTGTGTATTATAAATTACTGTTGGCTACATTTCCTATCAGGAAATAGTATAAAAAAAATAACAGTTTTGTGAAAGCTCCAAAATATCACTGCTGTTTTTAAGGTGCCTCTGATGCCTCTGTTATTTCTAAGTACACTTCTAACACACAGCTTCACAGCTAAAGTAAAAGATAAACAGATTTACACTAGCACACTGTTATTTTAATTTTGCCTTTTTTTTTTTTTCAATTAATGGTTGTAACAGTAATCAGAGGAAATTACTACATATGCATTGTAGCATATAGTACTGGTGGAGGCATTCTACCAGTAAGTAAAAAATTTATTGCAGTGGTATCAGTACAGAGGTTTTCTATAATTTCATATTTTAACGTCTTTGCCTGACCCTTTCAGAGTTCACCAAAGAGAAAATTAGTGCTAATGTTTTCAATTTAATTAGTATATTACATGCACTGTAACTATTAGTGGAAAATGTTATATTAATGAATGTAAAAGTTAGCTGTAAATTACCTCAGAGTTATTATCAATTTCCCAAGTTACTGCTCCTTAAGATAACCCTCTCCCTACGGTCCTTCCAGTAATTTTTCTTTGCCTGATAAACATGATGATTAAACAGCACACAGTGTAAACCTTTGATACTTTTTAAATTAAATCCATGCCCAGCCTAAGGGCTGTGTCTGATTTCAACTAAATGTGTCAGTTAATCAGATAAAAAATTATCAGCAACTCAAAGAAACAGCAGCCTTAGGCTTCATCAGTGCCAGAGAAAGCTGAACAAAATAAGACATACAGACAATATCACATTATGAGTAAAGGTTACTGCCAAGCATATCACTGCATAGCACTATTCACCACCACTATTATCAGTTATTTTAGAAGTTATGACAGTTTTCTCAAGTCCTTAAGGAGTCTGACACCATTGATATAGCTTTTAACACTGCATTTATGTTTATATCACAATACAATAAAACAGCAGGAATAGTGTTCAAATGACTTGGGTATTGGATGGTTTATTGAAAATAACAGTATTACCATAACATTAAAAAAATTATTTGAATGTGCTAAGTAATCACTGCTATCCATGCTGCATCTGAATTATGGGTAAATTTTGGAAGGCATCTCCAATTGCAAAGACTACTAGATCTGTCTGTCTGATGGAGAACTCTATGCATGAACAATAAATCCTAATCAAACTAAATAACCAGTAGTATGTCAATCTTGAAAAATTGTTGTGAAATCAGTGCTATGCAAATTATTTGTTCTTACAATACAGAAGACTTCATCATTACAGCTAGTATTTGCTGTTCTTTATCAGGTACAAACAAAAAGCAGAATGTAAACAACACAACCACTCTTCTTTCCATTCTTTCCCTGCAGATTGCTACATAAACCACAGTACCAATGGCACAGTACTTAATTTATCTAACTGCATTAGTAATGATTTTATCATGATTTTTTCAAAATATTTAGAGCTAACATTTTCTTACACTTGGCCTTCATTTACTCTTTGGTTAATCAAGCTCAATTCAACATCACTTGGATTTTTATAAGAAAGGAAAAGAGAGTTAATTTTTTTAAATGTCTTGATATTTTGTAGTATTTAATGCTAGAAATACAAGGCTAAATTATGTTTATCCTCTCAGACAAATTTGAAACCAGCTACATTCAAACTTGGTCAAACTTATTCACCATTTCCTAACCAAGAATTTCCATTATTTTCAATGGCAAAGAACAGCTCAGCAACACTGGTAACCAGTGATAAGGGTTTGGAGATGCACTATTACTACCACCTCAGCCCCTCCTATCAAAGGAACCTCACTTAATGAAATGCCTTGTAGAGGTTTCAAAAAGAGAAATTTGAGCTGATTTTGTATGCAGTATCACAGGCGATCACACTAGAAGTACAAGCATGGCAGGTAAAACAGTAACAATAAAAATCCATTTTCCACTGAAAGAGGATTCTTAGCCATAGACACTTCTAACCCTTCTGCCTAAGAGACTTTGCAAGTGCCCTATTAGAAAGATTAAATGGGTGCTTAGGAAAATTCATCGAAGACAGCACATACTGCAATTATGCCCAATGCATGAAGAAACAAACCCCAAAAGACAATTTGTAAAATTAGACATAGTTAGATTTATATATAATTATATATAGTGACATGTAATCACTATATGCATTTTGAAAAAAAAATAGAACCAGATATTAATCCACTGTAAAAGACTGCAGCAAAGTAAAGCAAATTAAAAATGAAGGGCCTACTGTTTTAAAATTATGTTCACTTACCCAGAATATCTATTTCAAAGCAAATGTTTGAACTCCTAATGACCTGCCTTCATGAAGTGTACATGTCTGGAACAATGACAGCTAAGAAATACTTTGCAACTTTTGCTGAGACTTGAAATACAGTCTGAATTCTACTTGAAGAGAAATCTATATAAATTTCAACATAGGCAACCACTAACTGATATGACTGCTGTTTCCTTTTCCTTTGTTGTTTTTTTTTTTTTTTTCCCTTTAATCTCTGATGCAGTCTTTTCTCCTTTTGCAT
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