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Supplementary information legends:

Supplementary Fig. A1 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head
length (HL) and body weight (BW) measured at 6 months post hatch for silver carp. The red solid line

indicated the genome-wide significance thresholds.

Supplementary Fig. A2 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head

length (HL) and body weight (BW) measured at 12 months post hatch for silver carp.

Supplementary Fig. A3 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head

length (HL) and body weight (BW) measured at 18 months post hatch for silver carp.

Supplementary Table A1 Phenotypic parameters of silver carp at different growth stages.

Supplementary Table A2 Detail information of markers located in the high-resolution genetic linkage map

of silver carp and the genome of zebrafish.

Supplementary Table A3 The markers within confidence intervals of QTLs for growth traits in silver carp

and the potential candidate genes detected from the genome of zebrafish.

Supplementary Table A4 Primers for polymorphism identification and expression analysis of hepcidin in

silver carp.

Supplementary Table AS Association analysis between genotypes of hepcidin-g.752C>T and growth traits

in two silver carp populations.



Supplementary Fig. A1 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head length (HL) and body
weight (BW) measured at 6 months post hatch for silver carp. The red solid line indicated the genome-wide significance

thresholds.
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Supplementary Fig. A2 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head length (HL) and body

weight (BW) measured at 12 months post hatch for silver carp.
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Supplementary Fig. A3 A genome scan of LOD profiles for body length (BL), body height (BH), head length (HL) and body

weight (BW) measured at 18 months post hatch for silver carp.
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Supplementary Table A1 Phenotypic parameters of silver carp at different growth stages.

Growth traits at 6 months post hatch

Growth traits at 12 months post hatch

Growth traits at 18 months post hatch

Progeny PIT tags No.
BLl,cm BHl,cm HLI,em BWIl,g BL2,cm BH2,cm HL2,em BW2,g BL3,cm BH3,cm HL3,cm BW3,g

1 618000619001962 17.6 53 53 105 22.4 6.6 7 190.4 -- -- -- --

2 618000619001984 18.3 54 53 115 233 7 7.2 221 -- -- -- --

3 618000619001951 17.5 5 52 104 223 6.3 6.3 182.5 - - -- -

4 618000619001902 18.1 5.2 53 100 23.1 6.7 6.8 203.6 -- -- -- --

5 618000619001996 17.8 5.1 5.2 98 22.1 6.5 6.5 193.3 353 9.9 10.3 732.7
6 618000619001943 18.4 54 53 109 23.6 6.7 7 215.7 36 9.9 11.3 760.3
7 618000619001987 18.2 53 5 107 22.7 6.6 6.7 211.5 35.1 9.7 9.9 744
8 618000619001944 18.3 54 54 111 23.5 6.9 6.9 227.5 35 9.9 10.2 736.1
9 618000619001979 17.8 54 5.2 109 22.8 7 7.2 231.7 -- -- -- --
10 618000619001233 16.3 4.8 4.7 73 21.4 6.3 6.5 175.2 - - -- -
11 618000619001926 16.7 5 5.1 84 213 6.4 6.7 179 - - -- -
12 618000619001916 17.3 5 5.1 81 21.7 6.5 6.7 183.6 334 9.3 10.3 625
13 618000619001977 18.1 5 5.2 99 22.7 6.7 7 204.1 343 9.2 10.5 663.4
14 618000619001955 17.9 5.1 53 94 22.8 6.6 7.1 194.2 353 9.7 10.2 682.1
15 618000619001995 18.1 53 52 101 233 6.8 7.1 212.1 34.1 9.4 10.2 648.9
16 618000619001609 17.2 5.2 5 95 21.8 6.6 6.9 189 -- -- -- --
17 618000619001498 17.5 5 4.9 91 21.3 6.3 6.3 170.9 339 9.3 10.1 660.5
18 618000619001494 17.7 5 52 92 23.1 6.8 7 216.8 - - -- -
19 618000619001696 17.2 4.9 4.8 84 21.6 6.4 6.4 173.7 33 8.8 10 577
20 618000619001658 17.3 5.1 4.9 80 21.7 6.4 6.6 180.2 -- -- -- --
21 618000619001495 16.7 5.1 5.2 93 219 6.4 6.5 199.1 343 9.7 10.3 685.8
22 618000619001497 17.8 53 52 93 23.1 6.8 7 204.4 - - -- -
23 618000619001453 17.4 5 5.1 88 21.8 6.4 6.5 171.8 - - -- -
24 618000619001607 17.9 5 5.2 97 22.8 6.9 6.9 207.5 349 9.5 104 700.1
25 618000619001481 18 5.1 5.1 99 22.7 6.6 6.8 193.5 -- -- -- --
26 618000619001496 153 4.8 4.7 67 19.4 6 6.2 139.4 29.5 8.6 9.6 467.4
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6.7
6.8
6.7
6.5
6.7
6.8
6.6
6.8
6.8
6.6
6.6
6.6
6.7
6.7

6.7
6.9
6.8

6.9
6.7
7.2
6.7
6.6
6.7
6.9

6.8
6.8
6.9
6.9
6.7
6.7
7.1
6.9
6.9
6.9
6.7
6.8
6.9
6.9
6.9

205.8
186.6
180.2
199.1
196.4
184.5
209.1
193.1
154.3
180.7
201.5
201.4
185.4
206
190
184.1
180.2
198.1
199.5
196.7
191.5
189.3
184.7
195.5
200.6
194.1
189.9

343

11.4
10.6




Supplementary Table A2 Detail information of markers located in the high-resolution genetic linkage map of silver carp and the genome of zebrafish.

Linkage
group

Marker

Map Genome of zebrafish

position
(cM)

Chromosome Start position

Marker sequence

LG1

ref-4252

CTCCAGCGCAGCGAGCGAGTCAGTACCTGAATCTCTGGGCCGGACGCATCAGTCTACTGTCCAACACGAATGCCGGGCTGCTCTTCTGACTGGGATTGTTGGCGAACTTGA
CTGTGATTGGCTCGGTGGAGCCCGGCGGTTTCTGTGCGTTCAGCCCTTTAATGGCCTCCTCGGCCTCCGCGCGCCGGTCGAAGCGGATGAAGCCCACGCCTCTGGACACGC
CTGAACAACACAAACACAATCCAGTCAGAACAGTTTGGTACACAGTTTTGTAGACACCAAACACACAAAACACTTCACACACACACACACAATAAATAAATATACACACA
CAATGGTTGTGTTGGCAGATATTTCAGTGTAGGGCTG

LGI

ref-57997

1.587  Chr7 73945846

GCCATTCGTCAAAGATGGCGTCAGTGAAGGTGTGCAGCAGCACGAATATGGGGTCGTTGGGGGAGAGATGCGTCTGTCCGCCCGTCCCGTTCAGAAACAGATGAGCCAGG
TTATGCAGACTGCGCACCGCGGGGTCGTAGTTCCCCTGAGGGGCGCTGTAACCTGACAAAACAACACCACACCTGAACACACGGCACACACAAACACTGACGCTGAAGCT
GCGACTCACCCTCAACGCTGTTCCTGAAGCTCTCAGATGAGGTGGAGTAGAAGGGCGGCGTGTCGAACGCGTTGATCTCCAAACACGCCGCCACGTCCTGCGCCTCCGGCA
GCCGCTGCACCATCGGACGCGCAACATTACCGGCAGGGTTTCTGCGGATGGGACTGCTCTCCGAACCTCACCCAACAATAACAACCATATTAATAACAAA

LG1

ref-46353

4.372

GTGACCGAGACGATCTCCGTGCAAATGAAAA

LG1

ref-56617

5.066

ACTCGCTACTGCTAATAGATACACAGACACACTGCTGTGAGACTGTAAGATCTGCTGCTGCTGCATGAATAGACATACATCAATCCTGTAGCAGATCTAGGCAGGTGGAGC
TGGGGAGGTGGAGGGGTTCAGAGGAACTGCAGGACTAGATTACAGCAAAAACTGAACCAGTTGATCAAGCAATCTCATTGGCTGTAGGATCAACAGAGGCCAATCAGCTT
GTGATGTGATGGCTTGCTTGCTGACTGCATGTAAAGGACTGATTAGCCTAACCGTCACGTATGTCCCAAACAGGGTAGAAATCCCCCACAATTCATTGGAAACATTGGAAA
TTCACAAGAGTGAACTACGCCTGACTAAAACACCAAA

LG1

ref-6188

6.63

ATTTACTTCACGATTGAGCTGCATGACGTTT

LG1

ref-4612

7.87

GTTCACTACTGTTTTGGACACCACTACAAATCAGGGGTGTTTCCTCTGAGGAGGCAAGGGAGGCAGTGCCTCCTCAAGAAACTGGATGAGAAAATAACCCATACTATTTGT
ATTTGAAGTAGATTCATTTACATTTACCTGGCACTGGAAGTCCTTTCACAAACTTGTCTATTCTTAGTGCAGAACCATGGTGTCACAGAATGAATGAAGCACACGAAGAAG

GATAATTCCAGGAAATAGTCTTTTAATCCAAACACGTGGAAATACAAAGAAACACATGGGAAAGCTGGGTCAACTGAAGGTGAGCAAACAGAAGGTGAATGCAATGCAA
ACAAAGAACAAAACCCTGACACATGCATCATTCATATA

LG1

ref-44550

8.528

TAGTGTTGGACGACAGCTCTGCACCATCATT

LGI

ref-47616

9.908  Chr7 66950545

ACTGCAATTTCTCCAGAGCATCCCATTTGTCCCATTCCAAGCATTCTGGAGGGATTCCCTCTTCCGCTGCTTCCCTCTCTATTCCTCCACACTGGGAGGCATCTATATTTGGA
GAGAATTATGAGACAGCCCCAGTCCAGATGTTTTGCCAGGCCGACACCTGCTCTTAATACAAGTCAGCGGGGAGCAACTAGCCCACATGCACGTCCCCGAAGCTCTTGCA
AAGCTCAGTCCCATCAGCTTTTTTTTCCTCGGAGCTGAGAGGCGCTGCAGTGTCTCGCCTCAAAGGCGCCTGTGGCCTCAATTACTTACATATTACTGCAAGTGAGACCACT
TGGCTGTGATTGTTAGATGCAACCCCCAACAAGGATCTGTAGACGTTTCCTCTTACCGTTCATTAAGTGAGATGTCCTGTTCGGAAGAAAGGCGAG

LG1

ref-57066_6

10.886

TTCACAATTTGTGTTTTTACTGCAGGTTTTTGTGTAATTCTTACTTTGGCGTTCAGCACCACTTAACTTCGTCAAGTGGGCGAGGGAAGAGTATTTGCACAGACCCTCGACCC
CTTGATTTTGACCAAGGGAGTGAGTCTACTCATAAGCACACTTCAGGCAGATCCATAGGCCA[C/TIAATGCAACACGTTCGTGACGTCACAGCAACAACTCGCACTCAGTTT
ACCCACACGTGATCAATGGCTCATGTTCCATTTAAACACACCGCAAGGGCTCCGCCAGCAGTGGGCGCTCGTGAGCAATGACGTACATCAAGTGAACGAGACGGAGGGAA
GTTAGTGAGGGAAGAGCATAAGCGGACCTAAACACAGG

LG1

ref-72183_3

12.003

TG[C/TIGGGGGTACGAATGTGCTGCTGAACTAGTC

LG1

ref-72183_10

12.564

TGTGGGGGT[A/G]JCGAATGTGCTGCTGAACTAGTC

LG1

ref-22224 31

13.689

CAATTTGAGGCGACACAAGTGACTCAACTTTATGCAAATGGCCAGTGACGCGATATGTCGGCTGCTAATGGGAGTCCGCGCAAATATGATGTGATCGGTCACATGATCTGT
CGCAGAAATCAGCAGTTGAGTAGGAATGCCTGCTAGTAACCCACAGTACAGCAAGCGGTTGATCTCCTGCAATGTAATCGCTTTCAGT[A/G]ITGAACACTTCTTCCTCTAGA
GCAGTGGTTCTCAAGCAGGGGCCGGGGCCACTAGGGGGCATCAGGATGAGTGGGGGGAGGAGCTTCAAATATTGTTGTGGACAATGGGGGGATTTTAAGTCAAAAAGGT
TGAGATCCACTGCTCTAGAGACCAGTGTTGGGGTAACGCAT

LG1

ref-24364

14.036  Chr7 710900

ATGCAGGTATGACATCATCATATATGCACATATTTGTAAATTTGATCTCACACACAAGTTGAAGTGTATTAATAATTGTTGCATTATTTTCTTCACAGTTCAGATCTCTATTG
ACCGTGAGCATTTACATCCAGATCTGAGGGTTTCTAAGAACTGTAAAACTGTGAGAGACGCTCCAGATTATAATCACACTGGAGAGGGATTTCCATATGAATTATGTGCGT
TTGGAGCTCAAAGATTTACATCTGGTCGTCACTATTGGGAGGTTTTATTGGCACGGGAAAATATACCTCCTAAAAAGTACTGGTTAATTGGTGTGTCAAAAGATGAAAATT




TTAAAGCAAGAGACAAAGCTGCTTTAACTCCATCAGATGGTTTCTGGTTTCTGTGTTCAGACGGTCCTAATGGCTTTTACACCAACTCTGATCGAT

LG1 ref-41299 14.604 ACTCCCTCTACGAAGACCTTGCCCTACAGGT
AGATTGTCATGTGCTTTTATTAAATTACAAACACATGAAAAAACAATCGTGTGCATCTTGATATCATTTTTGATTGTTTTTCTTGAGTCCCTCTGATAAACACTAGATGGAG

LGl 35626 14.966 CCACAGCGGTGTGCATCTTGATGTCATGAGTCTTGAGTTCCTCTGATAAACACTAGATGGAGCCACAGCATTATTTTCCCTTGAGTTGAGTCAGTGTATACTATAGTATGTA
TACTCTGCTCAGAATTTGCTTTATGTGTGGAATACCTACATTTTAACATGCAGTGTGATGAATGAAATTATTTGATCAGACCTAAAATTGGATTAAAAGCAGTTGAATTAAA
CCCTCAGTTCAATGAGTTCACTGACAGCAGTGT

LGI ref-69433 15.244 TCTTTCTCACCGATGGCTCTGCTAATTCAAC

LG1 ref-58923 15.389 ACAGGTATGACGAACGTGTTGCAACACTGAC
GAAATTATGAATATGCAACCCCACATGCATTTCAGCTATTCTTTTTAAGACATAAATAATGAATGGCTGGAGATGAAACATATTACTCTGTAAACGTCTTACAGCCGAAAG

LGl ref61049 16 15.643 ChrT 65926333 TGATTTTACGACCTCGTGCTGCTCTGCAGTTCACTAGCAAAATCCTGGGCCCCTACATTTGGGTTTGGTTGGGATATTTTATATTTCATGAACTTCCCGCGATC[A/G]TATTG

- CCGTTCTCTTGTCCCTTTTTTTATTTGAGAGCTGTTTGCTTCACATTTGTCCCACCACAAGAACAGATGTACAGTATGTAGAAATGTAGTGTACAGTATGTGTCACACTTAAG

TCAAAGTAAATTAATGTGCAGCTCACTGATGATATTTTGACCTTTTGTGAAAATGTGCCATATAGCAGTGCATGTTGATGCACTACAGGATGTGTTGT

LGI ref-42284 15.721 TCACCAGACCCGACAGCAGTGCAGTAACGTC
GTAGATGAAGTAAGTCATGCTCGCATCAGCTGACTCTTAGCTGATCCACGTCTACTTATAGGAATACAATGCCTATCACAGCATCCCTATATATAAGGTCCATTCTGTATTA

LGl ef62193 1 16.209 TCGGCAGGTGTATCGTGTTGTTCTGAAGCTGATTAGACAGTGAATTCGGCAGGCTAAACCACATCATATCAATAGGAATTGTGCAATC[A/G]JGGAATTTTGCGATGCTTTTG

- CTCCCCACACGAATTTCACATCAGATTCAAGTTTGTGAACTTGAACTTGCAAATTCTCTGCATTGATCAATAAGCTGCTTGATTTTGGAGGTGACCCAAGTAAGCATTGCTT

CTCGCATCACTACATTATTAACATGGACTCTTTGCCCGTAAATCTCGCTGAAGTTATACTAAGGTGACTGCCTCAAGAACAAAGTTTAGACAAGATCTG

LG1 ref-395 16.778 GGTCTGAAAACGAGGGGTGTGCTGGTCTGAA

LGI ref-17331_31 17.133 ATATGGAGACCGAACTGCATGCTTTGATGA[C/T]T

LG1 ref-55780 17.774 TGCTGTCTAACGAGGAACATGCAGAACAAGA

LG1 ref-28255 17.982 CTGAGCAACACGATACACCTGCCGATAATAC

LGI ref-68407 18.451 TCGCAGGAGACGAGGGAAGTGCGGAGGGGTT
AGTGAAACCTCAATGAGACAAAAAAAAAAGTGTAGGGCAGGACTTGACTGGATTGTTAAAAGTGTTCCATACTAGAGTTTGCAGTCAATTTTAGGACTTCTTCCCTTCCTG

LGl ref.55848 18.643 AAACACTTAATTGGTTGAAACATATGCAGCTTTGGCCAAAAAGGAAACTCATTTCAGAGTCTTTTTGATGAAAGATTACAAAGACAAACACTTTTCTTTCGAAGAGCGTGC
ACTGATGAACTGTTTATATCAAGATGATGTGTTAAGATACCTGAAGAACTTTTTCCACTATCAAGAACCTTTTGTGCATTGGAAAGGTACCATAAATGTTAAGGGTTCTTCA
TGGAACCATAAATGCTAATAAAGATACTTTATTTTTTAAGAGTGTTTAGACTCTTTTCCACCATCAGGCCGAACGGATCCAAGAACTGTAAGGAATA

LG1 ref-47642 19.083 GATAGTCTCTCGAGCCGCCTGCTTCCAGCTT

LGI ref-20485 20.443 TAATGCGATCCGAGACAGATGCTTGATGATC
ATAAAACTGACTCTTTCTAATTTTTAATGATTCAAAGTTAAAACAGGCCTAAGTGTTAAATTCTAAGCCTATAAGCTTTGGGTTAAAAACTGTTGGATGGGTATAATTTCGC

LGl refA8101 21.194 ACAATGCTTTCAGTTGACATTCTGATAGTAGGGCTTGACTGTGAAGGTTGACTGGACTGTTCAAAGTGCATGTGAGTCGGGGAGTGGGCACTTTTTGGAATGAATCTAGGC
AGGGAATTGTCGCACAGCAGGAAAGGGCGCTTGAAGCAGGGAGAGAGACCACTCTGGTGTTTTTTCCATATCAAAGCAGTCACTGCAAGAAAAAAATATCTGGAGCCACA
GCAGTGGTTCTGAAGACAGCTCGGCGAAGCTGTCTG

LG1 ref-43710 21.298 AGAAGATGGCCGACACTGGTGCGGGTAGCGT
ACGCTTAATGCAGGCAGCATCTGAGGAGGGAAATTCCAACTTTTTGGGAAATTCCAAGTTCATATTACTCATCAAATAATCAATGCCTATGATACAATCCTCCTGCTGTAG

LGI ref-56650 22.21 GCGTATCCAGCTCTGTATCTCTTGACGGATGTCCTTCCTCTGTCACCTATGCTGTCGTCGTCTTCTAGCACTCTTCGTCTTTTTCACCGTAGTCTTCGTCTGGCTCACCTCTGC
TTGA
TATAATATAAGTATCCGGTGTTCCCAGAATGTGTCTGTGAAGTTTCAGCTCAAAATACCCCACAGATTATTTATTATAACTTGTCAAATTTGCTTCTATTTGGGTGTGAACA

LG1 ref-49544 22.646 Chrll 24012135 ACTATTTGCTGTTGAGTTGATTCAACTCATCGACTAGCATGTGCCGTCATGTTAATCTTTTGTGCAAATCAGCGTTGAATTGAACCTCGTTTGTAAAGCGAAAGCACTGCAA

CAACACTCTACAACAACAACTCTTCCTCTTCTCTAAAGCAGCCCAACATGGCCTCACCCCCTCTGTTGTGTGTTCTCGGGGGCAGGGTTTATGTCAAATTTGGGGTTTGTGA




TGTCACCAACCCAGGAAGAAACTCATTGTAGTCCCTACCAGGCGTTTGTTGTAGCCCGTAAAAAGCAATTTCTGTAAAAGAAAATATCTCCCTTT

LGl

ref-22500

23.359

CTTACCAGAACGACTCCTCTGCCAAACAACA

LGI

ref-27610

24.273

CCAACTCCAACGAGCCCTATGCAGGCGCAGA

LG1

ref-13500

24.955

GTCCGCTCCCCGATTCAGGTGCCCAGTGATG

LG1

ref-73551

25.134

GTCACAAATTAGAAGTCTAAAATGCTAATGTTGGAGGATTTTGATATAAGAGAAGAAGAGCTTGAGTTTGTTGCACAGCCCTATTTGTTTGAACCGTGAGAGGCGTCTAAT
CTTACGCTACTCCTACATCCTGCGTCATACGTTGCTTCAGGGGTTACTCGTTTGGCGCAAGCCGATTTGCGCAAAATTCGTACAGTCGTCCGCCGGAAGCTAGTTATTTGAA
TCTGTAAAATTTTAAATATGGATATTTTTTCTTACAAAAACACACTTCAAAAGGCCTTTATTAACCCCCTGGAGCTGTATGGATTATTTTTTTTTTGTAATGGATGGATGAAT
TTTTTGGGCTTCAAAATCTGGCCCCCCTTCACA

LGI

ref-2708

25.289

TCCTGTTCCTCGACCTCCATGCTCCGATCCA

LG1

ref-20571

26.594

TGGAAGGCTTCGACTGTGCTGCCCGCACCGG

LG1

ref-37503

27.136

GCGCCTACTTCGACATCATTGCTTCTTTAGC

LGI

ref-28496_3

27.614

AAAGTCTTGATTTTGTCTTTGGGGTCTACAAGAATAGGCTTTCATGCTTGAATGTTCAAAAAACAAATTTTTCACATATTTGTGGTGTGTTTCCCATACAACGATGTAACTC
GCTAATTAACTACCATATGTATAATGCATCATTGGAGAAACTAACCCAAAACCATAGTG[A/G]JCATAGTCGCACCCCTGTCGTTTGAAGTACATTGGTTCAGCAATATCGTT
AATGACGTCGCGCAGGTGGAGGAGTGATAACGAGATCTCTGAGATGCTGCTGTAACGATCATGGCACCTAATGATGACCTCACTGTTCTTTGTTCCATGTTATTTTGCTTTA
TTTGATGTTTGACTTTGTAGTTTCCTTGCGCATTTTA

LG1

ref-41152

27.774

ATTCAATGTACGAAGAAACTGCCGTCGCGTC

LG1

ref-17162_17

28.259 Chr7 69466221

TTTATTTGTTGTAACATATATATGATTATGGATTACTCACTACACAATACATTCAAACCATAAATCTTAAAAACATTATAGCCTATTTTCCAAAACGAATAAGTAACATTAA
ATGGTAATTTTCTGTGCAAAAGAAAAACACACCATAAGTTATTTGCATTGTTTCCTCAGGAACACTGGCATTG[C/TJGATCGAGGCTGGGGAGTCCAGACTGATCTCCAGTG
CTGTGCTTAGCGCTCACGACAAAGACACTTCTTCTTCGGACATCATCTATGTGTTTGAGAGCATACCGAGTCATGGTGTCATTCAGATGAAGGTCAGTTTGCTTAATATGCA
GGGAGAAATATATCTAATCTCTCACTGCCAAAAANNN

LGI

ref-1601_5

28.844  Chr20 4547766

CTGTTTTATTGATGTCTTTCCGCAGTTGAAACACTGGTTGAGAGATCACAAGTAAACATCTATGCATAGGTCTTCTTCTGCGCTTTTTAGCAAACAGAGTTGCATTACTGCG
CGCATCCCCTTCTGGATTGGAGTGTGGATCATCTGGGACTGGCTGTATTCATCGTCTGACTGTATGCACTGAACCGTGACGTCCGTAATGTGA[A/TIGATTCGAAAGGAATG
CAATGTACCATTACACCCCCAGTAAATATGTACTGTGTGCTTTCCTCTCAATAACAAAATAAACACACAACAAAAATGACAGTTAAGAAAGCATCTGATCATAGGGATGTG
GACTTGTTTACACAAGCTTTGCAATTTGGCACTCCAGTCAAGTCACATTTATTTATATAGCATTTTATACAATAGATTGCTTAAAATCAAGCAGCTTTAC

LG1

ref-21951

29.472

CCTGTAAGTCCGATTGAAATGCCATCCATTC

LG1

ref-50307_27

30.325  Chr7 71116896

CCATCTGGACAGGGGCGGGAGCTGCGCCACATGTTCGGGAAGCTGTCATTGCCAGCTGTGTCCTGCTCCCATGGCGATGGCCCTCCTCTTCCTGTCCTGTCATCTGAGCCAA
TCAGGGGGACAAAGAAGATTAATGGACATCGTGTTAGTGCCATGATAATGGAATGGAGCCCTTTGAGGCAAATGTGTCGTTTA[A/CJCACAGTAGTGAAGCTCAGTTAAGA
ATTCATACCATGGTGAGTGCGCTTGGCCAATGGAGATCACATTAGGGGTTTTAGTGGTTATTAGTTTCTGTGGCACTAGCGTAATTACAAAAATAAAGCAACTTTGCAAAT
GCCACTTTCATGTGTCTATCCTCGCCAACTCAAACATCA

LG1

ref-5482

30.976  Chr7 11471411

AACAGTCAAGGATCTACCTGGACATTTTCAAGCAGTTTGTCTACTGTATCCCGCCCCCAACTCCTTATCTGCACATTTTATGATCCTTGTGATTTGATCTGACTGCGAAACGT
CTCTCGCACTCGGATGCATATGCTCAAACGCAGCAGAACTGTGCAGGGTAGCTTGCTGGATAAGATGCATTTACATTGTCAAGAGTCTGACAGTAATAATTTGGTCTGTCT
GAAAAGTGATGTTCACTCGCAGGTGTTAGACTCAGTCCCAGCAGTGAGGGTGTCCAAGAAACAGGCTTTCCTAACTGAGCCCAGACATGGAGAGGAATTCACCAGAGAGA
GGAATTTTAAGAAAGCAAAGGCAATGCAAATTAAT

LGl

ref-17331_25

31.77

AACTAATGAAGAACTATCAAACCTTGCCAAGCATCTGTCACTTGCACATCCTGTCTTGTACAAGACATTAATTGATCTAAATTGATCGTAGAGATCGTTGGTGGCTATGATA
AACTTACAATGCTTTTGCGAAAAGCAGCCCAGAGCCATCTCTCTCAACGGCTCTATACATACCAACCTCGACGACTGTGTAAACAATAATATGGAGACCGAACTGCATGCT
TC[C/TIATGACTCTGTTGTCCTTTTTAGCAGCCATTGTGAAGTTAAACTCTGCATTTTATAATACTGATACAGCTGTAATAACCTACAATCAGAGGCAGCTCTATAGCTTTCA
TTCCGAGTAAATTAATTGAGCAATTACATTTAACTTTTTATTTTTTGTCATTTTTAGTTAAAATTGGAATCTGGCAAATATTGGATTAATGACTAAAAC

LG1

ref-53350

32.807 Chrlé 15682888

CATTTGTAGGGGTGTCCGAAACGATAGTGGACAATATCGAGTGCACACATTCAATCCCGCAATGCACTGCAATAACGAGTGTACAACTGATGTACGCTCAACGGCTAGAG
AATACCCATATTTCACTGTGATAGTCGCGCGCTGAATGAATTCCCGCTTCCCACCAGAAAATGCCACCTGCAGCTGAATCGTTTTCCAAACCACTCTGGTCCAATGTGACTA
CAGTGTAATATCATACAGGTGTAAATTCATTTCCAGGTGATTATTGTTTAATTAAGTCAAGTCAAGTCAAGTCACCTTTATTTATATAGCGCTTTTTACAATGCAGATTGTGT




CAAAGCAGCTTAACATTGATAACTGGTATATAAT

LG1

ref-56348

34.706

TCCACTATATGGAGAAAAATCCTGGAATGTTTTCCTCAAAAGCCTTAACTGCTCATTGATGGAATGTTTTTTTTTGTTTGTTTGTTTTTTACCTATTTTTTCTTTTCAACTGGT
TCATTCCTGTTTATAATTTTGATCAAATAATTTGTTCACAAATTGAATTGAATTATTTATTAACAAATCAGACAGATTTATTCATGAATTGGAGTCCGACACACTTGCATTTA
AATCAGTGTGGTGACAACATTCAACATATATGAGGTTATGTGACAAAAATAGCATATAATATATATAAGCATAGAATAGCATACTACTGTTTGTATTGTTTAGTACTTAAC
ATACACTATCATTCAAAAGTTTGGGGTTATTTATTTATTTATTAAATTAATACTTTTTATTCAACAAGAATGCATTAAATTGATCAAAAGCGA

LGI

ref-44508

36.503  Chr7 66905921

CACTTCAAGATCTAAACAATCAGTCACAATGGGCGTTCTGACTGTGGCTAAGTGTCTGCATGGCTCGCGTCTTGGATTTTATGAAACACTCTGTGTACTTTGGAGGATTGTG
GTAACAAATATCTGCAAGTTCAGCAGAACCATCACCACAAAAAATTAAAGAGCGTGCCAAAGTCAAAGCAGCATGATCATGTGCATGTGTGTGGGAAGAGTTGTGGTCTG
TGACAGAACACAGATAATGAGATATCAAGACAGAAGACAGTCAACTAAAGATATCAGATGAAGGATGGGGAATTTGTTTCACGCTAAATATCTCCTTGGAGTCAACGGAA
ATGAAGAATAGAGGCTCACTCACCTCCTCTGGTGAAG

LGI

ref-15030

37.216

TGGGTCCATTGTGAAAAAGAAGTACACATTAGCATATTTTTAGTAACTTATTAAAGAAAGAATATACTTAAGTGTGAACTGAATGTAACTGTAACACAGTTTGTAGTTTGG
GGAAGAAGGAAGTGTGAACCAGCTAATCTTTAACATGAATTTTAATGACAAAATCAAATTCAAAACTAAAAGCAAAAGGTGCTGCAGCCACTTTTCAGCCGACTGCCGCG
CATGAACACAAAAGAAACAACATAAATACCACACATCTGTGACATGCACTTCATGCACTTGTTCTTTCCTTAATCATTAAATTCATTCTTTTGTTTTTGTTCTTCCTCAGACC
TTCACGAGGCTAGTGGAGTGGATGCCTAGCGACAAGAGAAAGGTGTCCTCTGGAACTTTAACCCCGCGTTATGCCACCGCTGTACCAGCCAGAGATC

LG1

ref-15296

37.533  Chr7 12475736

TCCCCGGACGCATCACACCAAGTTCTGAGAAAACCAAAAAGTTCATTTGAAATATATTTACATTTTCATAAAACATGTATATATAAAATATATATATAAATTATACAACGT
ATATTAGGTAAAATAATAAATTTGATTTAACATTTTTATCAAGGTAGCTCACTAGGTGAGCCTATTAGCTAGTATTAAATTCAAGAAGCTAATGAACCACGAGCATTTCGC
AGAGCAGCGGTTTTACAGCGCGCAATTTAACCACCACAATATGAAGTGGCAAGTATGACTTTAATTAGAAATCATTTCAGTTGAATAGACACAATCCAGATGAATATTCTG
AGTGTGTGATTCTGTGATTCTGACCTGGTCATCATAGCGATAGGTGAGATACTGCTCTCCTGTTGTGTCTTCCAGAAAGCTTCCTTGTGGAGAAAGTG

LGI

ref-45007

37.905

ATGTTGCTGCCGATGTTATTGCTGCTGTTAT

LGI

ref-22727

37.929

AAGGTGAGCTCTTGAAGACAGTGCTATCATTGAAGGACTTTACAAGGGCCATCGTCTGCTTGCTTTGGCTGCATGAGGCTTTGATAACAATCCTTGAATGTTAGTCCAGCTA
GCTTTTGTGTCCCCCTGACCTCTCGGGCACCTTCAGACAGCTGAAGAAAGGATGAAGAGTAAAAGCTGCAGCTGAATCGCTGGATTGCTGTGGGTTGATTACCTACAAAAG
AGAGTGCTTGTGAACTTTTTCTTGCCATACTTTCTTTGGACAGCAAAGTCAAATCTTTGTGAGTAAAATAAAAGAAACAGCTGTGAGATGTAACTGTTTGTTGAACATTACA
GTATGAATATTTCACCTACGCATGATGATCAAAC

LG1

ref-19919

40.885

CCTGTCTACACTGAACACGACAAACCGCAATTGGACTACGTCAGAAACAGAACGGGGAATCCATTTACTGTCGGGAATTTGTTGTGTCGCGTCACGTCACGCCGCATCCAG
TGTAGACTAGGGGCCCTATCATACACCCAGTGCAATGCAACAAACGCAGACGCAACGCAAAAACACATGCATTTGATTCGTTGAACAACGAGGGCGTAATCAGCTGGCAA
GTCCTAAGGGGAAGGCTTGGCTCATTAATATTAATTAGGTTATAAGACAGAACTTCAGGCGATGGAATGTTTATAAGTTTTGTTGGACTCGCGCACGTGTTTTGAAAGCAA
ATCTCTTAATATTCGGACGATAGACGGCAGTGCGTTC

LG1

ref-47123

43.607

TTTTTTATTAACTTCCTCAGTAATTGTTTTTTGTTGATTTTAACCAAATAAATAAATAAATAATCTGTACTCCAGCTTTAAACCATTTAATAAATAAAGGGATAATCTTTAAC

AGTCAATCCTGCTACCATAACCTTACTGAAAACTCAATATTTGCAGAAATATTAAAATTCATATAAAAAATTAGCTTGAGATTGCACCATGTAATTGCAACTTCTATGCATT
CCGGTTGGAATGAAAGAATCCTGATAGAATGCTTAAAATCGTGAAGACATTTATCTCAAAACAGAGTAAATGAATGAATTGGTTAATACAATTTAAAGTAACCATTATTAT
TTATACATTTCTGAAACTGGAAACTCAGCATCGATGAGAAGTTAAACCACAACATAAAAGTAAGTAATTAACACTTTAAATCTCAAAACATTCAT

LGI

ref-57775 14

43.901

GAGTATGGTGAGTAGACAGTTATGTGTAATATTCCAAAAAGTAGCTTACAGAGATCGCTGGAGAATCGCTAGGAGATTCAAAAGGTAAGTAGAGTGGGTAAGTAGTCTGT
TGTCTGTAGTTGAGACCAGACAAAAGCTGCATCCCAATTCAGAGGCCACATCCTTCGTAGGCCGCATTCGCAG[C/T][CCAATCGCATCACTGTAGTGTGATGAAGGCTGTCC
CAGTTCAAAGGCTCCTTCAAATGTGGCCTCAAAATGCATCCTTCGGGCAATGAAGGATACAACAGATGGATCCTTCGCAGCCTAGCCTATCCCAGAATTCATTGTGCGCTG

GTGACGACAGGATTTTTTTAAGAGAAGAATGGTATATATA

LG1

ref-24994

4392  Chrs 13287113

AGCCCAGAGGAGAGGGAGCTGCTGGCGGCTGTGACCGAGCAGGGCTACTCTCTCCGTACGGCCATCATCGCCCTCCAGAAAACTGGCCAGCAAAGTCCCGAGCAGGTCAG
TGGGCTTCACTGTGAAATATGAGCTGGGATTCGTTTGGGTGTCGAGATGCAATGCTGAGATTCTCTCCACCATCATTGGTGTATCACAGGGGAAGGTCAACGAAGTGCATG
CTGGGTTGCCAGTACAGAACATGCACCAGTTGGTCACACTGACCACATTTATTTTTCGCACAATCACAAATAACTTTTGCTGCTAGTAACACTTCACAATAAGGTTTCATTA
GTTAACTACATTAGTTAACATGAATTAAGAATGAACAATAATTCTACAGCATTTATTAATATTAGTTAATGTTCATTTCAACATTTACTAATACATTA

LG1

ref-5457

44.422

GGAATCAGAACGAAGGCAATGCAAAGACTGT

LGI

ref-9798_17

44.509

AATGGTGATACGAGTG[C/T]JGATGCAACCCTGATG




TACGAACCCCCTGCAGTTCCTACAAAAAACGTACAAAAAAGTAATCAGATTACATTACATAAAATGTGTAATGTAATGGATTACGTTACTAACTACACTTTTCTTCATGTA
ATTTGTAATCAGTATGGACTACAGTTTGTAAGTAATCTACCCAGCACTGCTTATCAATATCATTTAATGTGTCTGAAAATATTAATATAAATGGTGAT[A/G]JCGAGTGCGAT

Lat ref9798_10 44607 GCAACCCTGATGCATAAATATTTGAGATTAAAAACCCTTATCAAGTCAAAATAAAGACCCTGTTATTGTTGTTAAAGGGTTAGTTCACCCCAAAATTAAAATTCTGTCATTA
ATTACTCACCCTCATGTCATTCCACACCCGTAAGACCTTCGTTCATCTTCACAACACAAATTAAGATATTTTTGATGAAATCCGATGGCTCAGTGAGGCC
LG1 ref-41386_25 45.174 GTTTACCATGCGACTTTGCTGCCA[A/T]CGAGTCA
LGI ref-41386_17 45.346 GTTTACCATGCGACTT[C/T]JGCTGCCATCGAGTCA
LGI ref-58640 45.395 AGCATGCTTACGATGTTCGTGCGTGGACGCG
ACAGCCTTCAGAAATAAGGAAACAGCCCCCTTAGTCCCCTTGAGTCGGCTCAATGTGTCTTTTGCCGCTTGCAGTGCTTCGTGTTATTCCTGATTTGCGTATTTAATCTCTTA
LGl 21759 45.821 AGCTATCACAGATCTGTCATGGTTACCATCTGAGACACTCCCTGCTAATACTCCATCACTGAAAAGGCATTAGTGTCGTGATTTGGATGTTTCTTATGAGCTGGTACATTAG
GAGACGGCAATACATATAGCAGTGGAAGTGATGACAAGTGCTTTCCAAATCTGACTGTGCAAGCGAATTTAAATGACTCAGACTGGGTGGTGTATTTTCTGTCCTGTTCTA
AATCAGGATATACTAGATTTTCTATAGGGAGTC
LGI ref-49576 46.472 AACTTGGGTACGACATGCATGCATTATGACA
TAAAGCTAATGAGACTAAGAGGGTGTGGGAACGCTGGCGGTGGCAGTCACATATGTTTGCGCTGTCAATTTCGTCTTCAAATAAAACCGCAAGACAAAAGAGGGACACTC
LG1 ref 40568 46943 Chr? 53012360 TTGCTCATGCTCGGAGATTAATGCTGTCATACAATCCATTAGATCTACAAACAATGAAACAGTAACCATGCACCACTATCGAATGTTGGATGAATTTATCCAACAAACTCG
CTAGCCTTGAGTAGCTGGACTATCAGCATACAGTCTAGTCCTCTTTGTAGTCTGTTCCACCCGCCCACTTGGACAAGAAGGGGCGTCTGATAAGCGAAGTGACCAGAGTTT
GCTATAGGGGTGGGCAGTGATAATCTTGTCAGCAAAA
LG1 ref-61350 47.458 AAACTCAAGTCGAGTGCAGTGCAAAGTTACT
LGI ref-41758 48.123 AACCTTCTACCGATGAAAGTGCACTGGAACG
LGI ref-39509_10 48.2 TGCGATAGG[C/T]CGAGGGATCTGCCCAATGCTCT
LG1 ref-42265_8  48.218 TTTTTAA[A/T]JGACGACTCTTATGCTCACCAAGGC
LG1 ref-42265_19 48.229 TTTTTAATGACGACTCTT[A/C]TGCTCACCAAGGC
CGCAATCACAAATAAAACTGTTTATCTTTACAATATTTTATCGGAATGTAATAAACTTGATACACCTATCCTTTTTGCCTGTGAATCTTTCACCTACAAACCGTCTGGCGTGT
LG1 ref.23888 48373 Chr? 11461035 TACACCCATCTTACACATTCCAATCAATTCTCAATGGATAAAATCATTAAATGAACTGTTGCATACTCAGCGGATTTATTTGTTGAGTATGCAAAAACGACCAAATTGCACA
TCCCTAATGGATATTCCAGATACTGAGGATGACTCTGTGGACCGTTATTACCCATCCTGGTATGTTCCCAAGACCACTGAACCAGATTTCTGGCTGTTTGTATAGTGAGTGT
CACCTTCTGACTCCTGACCTACATGTAAAGTAGTATGTAACACATTTAGAGTCACAAACAGGTGCATGCTTCCTCAGACACAATGATATATTGA
LG1 ref-34656 48.758 AAACAGGAAACGAGTTGAATGCCCACTTTAG
GCTGGAAGTGAATTAACGCTGAACAAAACCCCCAATTCAGCAGAAGCCAAAGAAAGAAGTTTTAAACAAAAATTGGAGAGAAAGAACGAAAAAAAGAAGCGCCGACAT
LG1 ref.1048] 10 49.099 Chr7 20265960 TCACAGATAAAGCTGAATCCAGAGCCCTTTTCACTCTCTTTCTCTCCCTCTCATTCCTCCCTATCATATAGCCGGTCCTTTACTGTGCTATAGCTGGAATTA[A/G]GAGTGTG
- GTGCTTCCAATACCTTTTTTGTAGCGAGGTTAATTACTGGCGAGGCTTGAGAAAATTACATTCTCAAAATAAAGTATTATGATTGGCTCTCCACTGGCTATTTTAAGTCGTG
CATGCTTTTTCATGCAAGATTGCTAGGAAACCAGATTTGCGGACTTGTCCAATATCAAGTAACCTCATTTACAGTCCCTATTAAACGCATCATTCTGACATG
LGI ref-7283_8 49.568 TTCAACT[C/G]JATCGACTGATGTGCCGTCATGTTA
TCAAAATCCCCCACAGATCATTTATTATTGCTTGTCAAATTTGCCCCTATTGGATTGTCAGTAATGGTGTTCAGCCTTACATTGTTCAAACCGGAGTCGACACTGATGGAGA
LGl £7283 16 49813 GACTCAGGAAGAAGTTACAACTTTTAGAATGAAACTGGATGTTAATGAATGGCTAGTGGATAAATTTATGTAGTTGCTGTGGAGTTGATTCAACTGATCGACT[A/GJATGTG
- CCGTCATGTTAATCTTTTGTGCAAATCCAGCGTTGAATTGACCCTCGTTTGTAAAGCAGTCTGACGTAAAATGATGCCATGTTAACAACACTCTACTACAACAACTCTTCCT
CTTCTTTAAAACAGCCCAACATGGCCTCACCCCCTTTGTTGCATGTTCCCGGGGGCAGGGTTTATGTAAATTTTGATGTCATCAACTCAGGAAGAAGCT
LG1 ref-28244 49.954 CTACGCACTACGAGACATATGCAAGACATGG
CTTTACAGAGAATGATCTATTTAATAGATAAGACTTGAACCACTAGAACCACCAGCACTTGCAGGTTCACCACCTGATCTCGAAAGGGAGTGGTAGGAACCTTGGGCACAT
LGl ref17765 19 50137 ATCCAGGCCGGGGTCTCAGGATAACGTGAGAGTCACCGGGCCCGAATTCCAGGCACGATTCGTCAACGAAAATGCGTGCAGGTCCCCTACCCAATGCAGCGAGGCCA[A/G

JTGCAACCAGGAGGACGGTCTTTAGGGACAGTACTTTTAACTCGCTGATTGCAAAGGCTCGAAGGGACGACCCCGGAGAGATGTAAGAACCAGGGTCAGATCCCAAGAGG
GTACAGAGGGGGGCCGGGGAGGATTCAGTCTCCTCGCCCCCCTCAAGAACCTGACGATCAGATCGTGCTTCCCTAGTTTGAAAATGGTTTTAGCTGATAGAAAG




LGI

ref-48026

50.312

AACCGTTCGACGAACAATCTGCAAGCGGTTT

LG1

ref-17006_19

50.439

CAAACAAAGGAGACATATTTCTGTGCAAATCATCTCTGTCTGCCCATACAGCTGAAAGTAAATGTAATAACGCCATAAAGGTTCCCAGGTTTGGCAGACCCGTATAGTACA
TTAACATCATCTCCAAAACAAACATCAGACATCCTGTACATATCAAGTCCATGCTGCAGCTGTCAGGTTAACTTCTGCACATGCAGATCACCATCTTCTCGAGCCTC[A/C]T
GCATCTTCTCAGGGTGAAGCCGATCACTTTCTCCAGCCTGATGGACCATAGTGTCAGCTGACTGCATTGTTTTTCCTTACTTACTGTCTGTGTGTGCATCTCAATCAGCTCTG
AGCTCTTGAATCAGTATGTTGTGTACAGAAATTTTGCGCCTGAGACGGTCCTGATCAGTGCCCTAACTACTGAACTAGGGAGCTGATTGAGACGCACCC

LGI

ref-33076_7

50.534

CGTACGCCTATGTGTCTATGAGACTGTAGTCGACAAGTTTTATTAAACCATTGTTGAAAGAGCTGATAATAAAGGTGTTAAGCAAGGTAAAATGTTTAAGGTAAAATGGAA
AATGTAAAATGCAATAAATGCAGGGTATTGAAGTTATTAAGTTACTGATGTACATTTTTTTTTTC[A/G]TAGCACCCCCTTTGAACCCCCTTCACCCTCTGCTCTTTCTGATG
GAATGTAAATTAGTGAAGATTGGCCACTGTGCATATAGGTGTGAAACCTCCAAAACTATATTGGCCATTGTTTCAGTTTCATTGTCTAACCCCTGTAGTTTTCAAGTTTTAG
CACGTTTACAGGACAAGCATGTATAAAATCATTTTAA

LGI

ref-33775

50.534

CCTTCTTCGGCGATTTCTTTGCTGCTGCAGT

LG1

ref-716

50.659

CCAAAGGGTATGCGGGGATACCCACAGTGGAGCGCTCTGTTGAGATGCAACACTCCACCTGGCGTGGCGATCCCAAGCACCCATCCAAAGCCTGCAAGTTCTAATCCACG
CTTTGGGCAAGGCTTACAGAGCTGCAGATCAGGCCGCTTCCGCTTTGCATGCCATGGCCATTCTGCAAGTTCATCAGGCCAAAGTGCTTAAACAACTGCACGAGGGCAGTG
CTGACCCAGGGCTTATGCAGGAAGTGCGCACTGCTACTGCAAGTTAGGTTACTGCGTGGTCCCTGGGCCAGGTGATGTCCACTCTAGTGGTCCAGGAACGCCACCTATGGC
TTAACCTGGCAGATATGAGAGAGTCTGAGCAGACCCGTTTCCTCAACTCCCCGATCTCCCAGGCTGGCCTCTTCGGCGACACGGTCGAGAATTTTGCCC

LGI

ref-60720

50.876

TATATGGTGCCCAAGTTCCTTTCGGTGCCCTCAGGAGGCTGTTCTGTCAACCCTGCCACCTTGTGTGCTTCGGGGCACAGTGTTCTCTGGTGAGCTCTTATCTCAGGGTCCGC
CCGGAAACGTAGCAGCACTGGGATGCTTATCCCCTTTGAGGAGGGTCCCATAGCAATCAGTTTGTCTGTTCCCTGCCGGTTTGCCACTTCAGGGCACCGAATTGGTCGCTTG
AGTAATACTGGAGACCAGTCTTGAAAGGCTGGTTCTCTGGGCCTCCAGGGAGTAAGTGGTTCACATATCATCATACAGTGCCCACTTCTCCTTGGTGCCCTCAGGAGACTG
GTTTGCTAACCGCGCCACCTCTGGTGCTTCAGGACACAGTGGTCTCCTGCGAGTTCAGGTCTCAGTGTCTGCCCAGTGACGTTGCGGCACTGGGA

LGI

ref-9369 14

51.012

TGATGGTCTCGCGCCATTTCCGGAACCATGTTTCCCTGAGACGGCAGTTGCCGAAGCAACAGAGACTGCTGCCCGTTCTCGCTTTAGCTTCACTTTTTTGCGCTTCGAAAGC
AAACTCGGACTTTGTGGTGTCTGGCCTGGGGAGGATGACGAAGAGGACGAGGAATCACTACAGTTGGTGGTGCTCGTAGACGAAGGGGCACCTACTACCGA[C/T]GTCCCT
GCACCTGTACTGAGTGGCAGAGTCACTTCAGCGACTGCCAGGCACACCTCCATCAGGGCATGGAAGTATGTCGAGAAGCGGCTCCGCTCGCCAGACAGCGCAAGCGCTCC
ACCACTACCCGTTGCGGAAGTGCAGGAACCGCCGCTAACAAACCCCCAACTTTGGGTCTCGTGGTCATAAAGCTTTCGTAGTTCAGTTTGAAGAACCATGAG

LG1

ref-2454 27

51.043

TGAATGAGTATAAATTCTATGAATGAACTGAACACAAATCAAGGAGCTGCGTTCCTGTTGCCTTTTCCATACTTTCCACTATTTAAATATATTTAAATAGCCTATTTATTTAT
CGGATCACGAAAGTTCCCCAAGCTGGGATTCGAACTTGTGTCATCCGAAGCACAACTGCACAAGATGCACTTCCATCGAGACT[C/TITTGGCTCAGAAAGTTAGAAGATAT
TTAAATAAATGTTATAATCATAAAAAATAAAAATAAAAATCAGTTCAAGGCATATTTTAGTGATATCTACAAAGAAAACAGATATATCTGTAATAGACCATAGACAAAAC
GGTCTTCTCAAGTAATTCTCAAGTAAAACTTCCGGGTAA

LG1

ref-18055

51.302

CGGCCGATACCGATACTAGTGCATCCCTAAA

LGI

ref-60496_10

51.586

ACACAGCTATTGACCAATCAGAATCAAGGACTGGAACTAACTGTTTTATAAAAACATTCTGAACACCAAACTGAACCAAAGTCTTAGCATTATTTGAAAAAGACCAGCGG

GTGTGTTTGATTAGTGATGGAGCTGAAACTTCCAGAACTGCTATTGAAGACATCAACTGGATAATCACGAACATTGAATGCACAACTGGAAACTCAAGCG[G/T]JGATGGTA
GTGCTCAGATTCCAGAAGGTTCCAGAGTTTCTCTAAACTCCAATCCCTCTCATTTTTCTTCAGCGCAATTGCTTGATTTCTTTCTTCCTAGGGACAAACTGCTTTTATTTATTT
CTGGGGTGGTGATAAAATATCCATGCTGCTCACCGCGGGCCTGGTGGCCGGCAGTGGAGCTGAAATTAGATATCTATAATTCAGTTCACACTTCAGACGG

LG1

1ef-57267 2

51.913

C[A/G]GACGTATTCGAATGGATTGCTTTCGTAGTG

LG1

ref-30392_5

51.951

ATGAGAGGTGGCTTTATGTGCACACTTTGGATGTGAGCGCGGGAATGAAAATTATGCGCAATCCTGCACCGAAATTCAGACCAGCCTTTCTTATGATTTGCATTTTTACTAC
CCATTTGTGTGTGCTCTTTTGTTGTTATTAAAGACATCAGAGATTGGTGGTACACTCAAAAAAATGATACGTTGAAAATGTTTGAAGGAATT[C/TITTACACGACACCCCTG
CTCTCACTAGACGGCTCCCCAGTTAGGAATTTGGTCTAGGGTTTTGGCTATGAGATGAAGGTCTGGCTTTGACGAGTAAATATAACAATTCACTGGTACTTTATTAGGAAG
ATCCCCAAACGAAAATATGAAAAACAGCTAAATAATTCCAACTAAAAAAACCCCATTGTCAAAAGGATAAAATATATAAACTACCAATCAAACGTTTGGG

LGI

ref-33497 25

51.955

Chr7

7372142

CTGTCAACATGAGGAGGTTAAACAACAAAGTTGTGTTTGTAATTTATTAGATTTTTTTAATGTATTTTATAATTTATAAGATATTCAGTTTAAATAAACGAAACAAATTCTA
ATCATATAAAAATAAATACATTTTATTTTACAATACAACACAAATGTTTTGTAACTTTGCAAAAGGCTTCGCTTCCAAAAAAATGCACAACTTTGAAGCGACTGCTCTGCCC
C[C/TITGTGCTTAGGATGCTTCATTGCTTATGTGAAATGATAAACAAAAAAAAATAAATTATTTAATACTTCAAACTGCCCCACTAATCGATCTTTCAAAACGTTTTTATAAT
CATAACCTGATGTCTTTCTCCCTCTTAGATTAAAACCATCCTGAGTGGCTTTATTATCCGAGGGTATCTGGGAAAGTGGACCCTGATGATAAAGACCA




LGI

ref-51675

52.297

GAATGGGCAGGCGAACTCGTGAAATGTCCTCATCTGTCAACATGATGCTGGTGAATCACAGAGATGGTTCCACATCGCTATGATCAGTTGCTTTCTGAACTGCCGCTGTCA
ATTTTGTTGTATGTTAAAGCACAGCACATACTATTTATATATTCATCTAATTAACGTAACTCTCAGCAGGATGGACGTCGGGATGTTCGCAGCAAAGCGATTTCCAACTTTT
TACTTCTAAGCGAAGAACGGAAAAGAACTTCAACTTGAGTTGTATTGGGGACAGTTACTTTTAAAAGTAATGCTTTACAATACTGTGTTACTACCTTAAAAAGTTATTAAA
CTGCGGAACTTTTTATGGAAAGTAATGCGTTACAT

LG1

ref-69537

52.321

CCTTGACCGCCGACAGCCCTGCATATTGTGG

LGI

ref-50108

52.811

AATTTTCCCTCGAATCAGTTGCCGTGTGACA

LGI

ref-19190_32

52.998 Chr7 15758300

CTTAACCTTTATCATACCTCTGTCCTCTTCACAAAGCACCAGTAAATCTAGTAAGGGATTTGCATCCTAAACATGGAGCGCCCCCCTCATTTCACATTCTCAATGGAGACCC

CAGATCAAAGTTCAGTCAGTCAAAACCCATCCCGTAACGTTAAAGGGGTCGGCACGACCTGCCCACTAAACGAGGATGAGTGCCAAGCTGTCAATCTCCGAAGGTGGTGC

TGGAACACA[C/TJAAGAGTCGCTGATCCAGATCAGGAGAAGATTAGGGGTTCACCTCACTGCTCATTAGAAACTCTGGAGCGAAAGCCAGACCTCAGGAAAACATCTTCCT
GTGTGCAAGTGTGTTTTTCTAAGCTCAGTCTTGTCAGAAAGTCATTATGTTCTCAATGGCTTAACGAATCATCTGGGTTTCTTACAGTTCAACAATGGTTAA

LG1

ref-19472

53.345

CCGGCGTTGCCGACGCCTGTGCTCAATCACC

LGI

ref-13703_6

53.806  Chr7 20534720

GACAGTCAGACATGGCTGTTGAGTCACAAACCAGTATTGGCACTGGCGACAGTAGGAGTTTTGTCCTTGATAAGGAACCTATTTTATCCGAGGAGAAGGAACCTTCGCAA
AGTTCTGCCGTAATGAGTGAGAACTCGATCTCCAGCAGTTCCATGTCAGATGGAGACGAGACACAGCTGGCCAGGAGCTGGCTGGACTATGAGCA[A/G]GATTCGACTCTC
TTGCAGACATGGTATAAGCTGGATGAAAACACAATTCCTGCTTACTTCCTGTCAGGTAAGTGTATGCCTTAGTGACGTAATCCTGCATATCACATAAGTATCTTTTCACTCT
GACTCACTATTTTATATTACTTGCATGATCCTTCAGTGAATCGTACCAAAGCACTGTTCGCCAGAGGAGAACTGGCCCCTGACTAAGCCTGGTTTCTCCCAA

LGI

ref-63537

53.962

CCAAAATAAACGATGAAACTGCAACCGAAAC

LG1

ref-33465

54.687

AAATAAAAGAAAATTCTGCCATCATTCACTCACCTTTATATAGAGATGCACCGGTTGACCGGTTTGTTTTATTTTGACTGATCTCTGTTCTGGACTTGCACACAAACTGCCTT
GCAATAACTTCCCAAAATGTTGTTTGTGTGGAAATAGTCTGTAAACAGGACATTAACACAGGCCAGAGACGGGGCGCGCTGAATACAGATGCAAAGACGAGAGGAGAGC
ACAAATACTGTACCAGGTACAGCAAGCTCACTGTTTGCGATGCTCAAAATATTGGAAGAAAGAAAAAATATAAATATTGAATTGCGGGTGGGGGATTATATGAATGTATC
TCTAAAGGGAACTGACTGTCTTCAGAAAAGTTTCCATGGCATTTTCTTTTCCTCTACCTTCATATAATGCCTATTAAAGTAGTGTTTATAAGCACAGTT

LG1

ref-53975

54.9 Chr7 9613479

ACAGCATCTGAGCACACAGCACATCGTCTCTGAGGGCCGACAGGTGCAGCGGCGTCTGTCCGTCCTCCAGCCGGCCCAGGTTAGTGTCCGCTCCCCGCTGCAGGAACATGC
GACAGTACGAGTGGTTGCCCTTAATGACGGCGTAACGCAACAAGAAGCCGTTCTGAATGTCTATGTTGGCGTTGTGATCGAGCAGAATGCGAACGCAGCTGGAACGCTCG
CGGATAATCGCCAGCTGAAGCGGCGTTGTGCCTTTGTCGCTGAGCGGGTCCACCTCGGCTTTGAACTCTAAGAGGAGACGCACGAAGGAGTCACGGCCGTAGTGGGCCGC
GACGTGCAAAGGGGTCCAGCCATCGTTGCTCTTGGCGT

LGI

ref-28129 28

55.021

CGGCGCAATCAAAATGCAGTCTTTGCAAGGGACTTGCTCAACGGTCCGTGGCCAGGTCAGATTACGTCAGAGTTTGTTGTCGTTTGTTGAAAAATCATACCACACTGCTCA
GACATTCCCCGACCCAACAAACGCAGATTAAACATGTTCAGTCAGGTGAAAACAAACTCCGAACAACGGCAACAGACTCGACACG[G/T]GTATCACGCTAGCTGTGTCTCA
TTTCGGAGGCTGCGTCCTGATCCAACAAACTCCAACAGACGTTAATTAAAATTAATCCACTACATCTTCAGTGGCTAATTTGTCGAGAGTACAGGACGACTGCTATGTTCAT
TCTTATATCCAAATACAAAACGCCTCAGTTGCTTTGGAG

LG1

ref-49163

5544  Chr7 46735315

GAAATTACTTATTCATAAGTACCTTACTCAGAAAAAAGGCTATTTCAGACACAGCCAAAGTTCTTCCTGTCATTCCAATTCAACTTCATGTAGGTGTGGCCAATTCAGTTCA
AATTCACACTCATAAATTGAAAGGGAGCAATTTCTTCAGTTCTGAATTTTGCACAACCATTGTGTTAGACTGTCAAATGGTCAAGGGCCCTGTAAATGCGATTCATCTGCCA
TCATACCTCTCTCTCTCCACAGGTCTAATTTCACTGTTGAATGAGACAGAGCTTAATGAACAGGCACTGCTAAAACATTTCATCCCCCCCACCCATCTTTTTTTTTTTTTTTTT
CTCCCCAATAACCTCTCTAACCTGAGGGAAAGCACACCTTGAGCTTATTCAGCAAAAGTCAAATGCCAGCACCTCAGTCTCTTTTGCAGAGCT

LG1

ref-44344

55.517

CGGAACAAGACGACAAATGTGCTGTTAGTCA

LGI

ref-6038_26

56.018  Chr7 63473983

GCCTAAAAGCAAAGTAGTTATGCCTCCACTACTTTTGAAATGTAAAACAGAAACAGCCACAAAACTAACACCTTAAAATCATGGATTTTCAAAAGTGTTACAGTGTTACAG
TGTTTTTTAAAAGTGAAAAATCCATTAATTTTATTATTGGCTTTCACAGTCTGTCCATTGCTCTAACAGCAAGCCCTTCGGAA[A/TIGGACACATTAATGCAACTCGACCTGA
CTTGTTTTGATTTAAAACATCTAACCAGACATTTGTCTCGAGTCTTTACTAGAAACATAAACTGAAGGTTAGGATTTGAAGCACGACTCTGACCTGAAAACCAATGACTCTG
ACCCATGTCTGAGGACTATCAATAAGGAACTAGCTTA

LG1

ref-50178

56.031

AAGAAGACTGAGATATGTGAAAGACACATACTATTTAGACTTAATCATCACTGACAAAGCATGTGATATTTCCAGTCTGGTTTCAGACTGCTTCTGTAATATAATACTCAT
GACAAAAGTCAAGCTCACAATCATCTGGAACGTTTATTTACTGTATAATACCATTTATCAACCAACATGCAGCCCACTCATTCATTGAGGTTGTTGAGGAGGTGTTATTGGT
GTTATGTGACTTCAGCTCCTGTTGCCATTTTGATCGGAAAGCTCTTTGTCTCATATTTTATTTACTTTCCTACTGTGTGGGAGATTCTGGGAGTAACATTATATAATTATGAC
AGAGCTTGCTTGATCTTGTAAATGAAAGCATTT




LGI

ref-55265_27

56.156

GCCCGAGACTCGAGCTTGATGCTCGA[C/T]TGCCT

LG1

ref-32953

56.238

Chr7

46267964

ACACATACACGCACACAGGCTGATTTTAAGAGAATCAAAATTGTTTTTGTCTTACACATTGAACTGCAGTTCATAATTTTCATTTCTGCTTGGATGAAATATAGTGGACTAT
ATGTATCTGGAAAAACACACCACACAAATTCACTCTTCGTCATACATTCAAACTCCACCCTGAACTGTTGCAAATGCACTCTTCAAAACATTACTGCACGGCTGGAGTGCT
GCTCTCCCTGGCAGTTTGCTTGGCGGTGCTGGTGGGTGGGATAATGGCCCGGGAGGACCGTGATTATGAGAGGGGAGGGGCCAAGAGAACACTTCCTCTTGCCGCGACAT
CATTTTTATTATCCGCTGCCCATCAGAGGTCCTTGAGAAACATGTACTTTCAGCCCAGGCAATCATTCATCTGGGGTCCTGCTCCAAGAGACATGGAG

LGI

ref-31235

56.409

Chr7

47825645

CTTTCTATCGCAGCTAAATGCAAAATGCCACCGTCATCCCAGGCCCCCCAAAAATCCCTAATTGACAGCTTTCAAAAACTCAACCTGGATATTCATTGACCTGAAAGATGA
ACAAAACCAAACAAGACTCCTCAATTGCTCAGTTGGGTATTGTGAAATTAAATCAGTAACGTTGATGTGCACATTGTTCGTTTTAACACTCCATGGCGAACTTGCATTAAC
ACATTAACCTTCCAGTCACGTCTTATCAACACTCTTCAGCGTCAGAAAGAAGTTTCAACTCTAAACTATCGTAAGGCTGTTCCAGATGGAAACTCAATACAAAGAACAAAG
CATCCATGAACAAAGTTAGCGAGAGTTTAAAGTCAT

LGI

ref-1263_17

56.918

ATGCTCTGCACTCATTGTGTTATGTCTTCCGGTTTGAATTTCCACAGCATGAAGGTAAGATTTTATGGATGTATGAATGAGCCATTCATTTTGAAATCTTCCCGGTCTACTGA
CATTTGTTATGACATATTCTTCAAACATATTCTTCAAACATTACAATTCCCATGATAACTTAAATGAAAATCCACCTCTCTAGCTCTCAGCACTCTTCGACAG[C/T]IGATGCC
ATAGGAGCTACCACAAAAACGGAAGTTCAAACACAATATTCTAAAATGGCTGAGGGCTGGTTTCTCTGGCACAAAAGGTCTGTAGAGGTTATTTTTCATTTTAATTCAATA
ATTAAAAAGGCTTGCTTAAAATGTTTGTTCTTTATTTTTCAGTGTATTTTAATATACACATATTGGTGTGGATGCTTGAAGTTTGTTAATGGCTACCA

LG1

ref-43579

57.104

AAAACATTATTTTCTATTTATCAGCAAATAACTCACCAATACTTTGGAGTTAATCGAATTTACATGCATTGTAAAGTTCAGACTCTAAGCTTTCAAACAACACCTACTTTTT

GTTGATCAAGGTAGTAGTTTTGAAAAATATGATTATTCATTTTTTCATTGCTAGGTGATGCCCGCGGGCGGTATACTCGGGTTTATAGAGATTACTCAGCGCTCCTTAAGCT
GAGTAACTAAGCTTTAAAATGATACCTATTTTGTGTTATTCTATGTTGGAAAACTCAATTTGTGCAGACTCATTAAAGGGTGAAAACAAGGGAGGGATGATCTGAATGTGT
AAAGTCTTTGATTTTGTATGCAAAAAGAATTATT

LGI

ref-30056

57.226

AACTGGCAGGAAATAACCAATTTGACTGCTTTTCAACCCTCCTCAGAGGTTGCGAGCCTGACGCAATGTTTTGTGGTGGACCTTGAGTCAAAAGCTCGCTGGAGACCGCTG
CGCCCTGAGGCACAGAAGATGGCAGGATTGGCAGAATGGCCCCCTGAGGGCACCGAAGTGGCGTGGGCACCGTATAATGAGGTGTACACCACTCCACCCTGAAGGGGCT
GCCCTCGCAAGTCTGACACTGGTGGCATCAGGACTTCTTCTTAGCTGAAGCCTTCTTTGCGAGAAGAACGGTTCTCAGATCCGCCTTCTGCTTAGGAGGCTTCGGCGAGGA
AGATACTGCTTAAACGCTTCTGCCTGGAACTTTCCTGGAACCTCTCGATGACATTATTCATGGCGTCGCCAAAGAGACCAGGCAGTGAAAGCGGAGCATC

LGI

ref-63127

57.324

CTTTAAGCAACGAGAGGGTTGCATTGGCCCC

LG1

ref-10621

57.363

CAGTCTCCTACGAAGTTGATGCAATAAACGC

LG1

ref-69758

57.662

TGATTGTGACCGAATCAGTTGCATATGGGGC

LGI

ref-71191

57.909

CCAAGCAGTACGACTCCACTGCTCACCAGAG

LG1

ref-57834_15

58.387

TTCACTGCTTCGAA[A/G]JCATTTGCAACACCACAT

LG1

ref-57834_16

58.487

TTCACTGCTTCGAAG[C/GJATTTGCAACACCACAT

LGI

ref-35702_32

58.857

Chrl6

12000005

GACAAGGCAGCCACTGGATTAACCCCGTTTCAATGCATACTTGGATTTCAACCACCTCTCTTCCCCTGGTCTGGAGAACCCACTGACGTACCCGCAGTCAACGACTGGCTG
AACAGGAGTGAAGCCACCTGGAATCGAGCTCATACTCACCTCCAGCATGCTGTACGCCGTCTCAAAGTGCAAGCTGATCGTCATCGTCGTC[C/T]ITGGTCCAGAATACCGTC
CTGGTCAGTGGGTGTGGCTCTCGACTAGAGACTTATGTCTCAAACTCCCTTGCAAGAAACTTAGTCCAAGGTACGTGGGTCCATTCCAAATAACACGTCAAATTACACCGG
TCTCATTCCGTCTTGCATTACCTAACCATTTCCGTATCTC

LG1

ref-24121_28

59.341

TTCAGCCTCCTAGAACCTCTCAAAAATCACACAACTAAGTTGTTTCTCCCCACCGACTGGCCAGCAATAGGGGCATGAAACGCTGCTATGTGGAGGGTGTGAGACCTTTGT
CCAGACGCTCCTGGAGAAATGACAATATCGAAGATATGTCACACTCAATGGGGTCCTCGTTACGAGTGGCACACCAGTCGACGAA[A/GJACCGACCATTTTTGGGCATAGA
GGCATCTAGTAGCACGTCCTCGGGGAGGTTGACAGGCTCTCATCGAGAGACCAGAGGTGCTGGGCCCACAGATCTGGCTGGGGGTGCCAAATCGTCCTGTTCACCTGAGA
GAGGAGGTCCTGTCTCAGGGGGATCGGCCACAGGGCTTTTG

LG1

ref-4484

59.825

CTGTGTCCGTCGAAAAAAGTGCCCCCCCCTC

LGI

ref-67331

60.264

CAAGACAAGGCGATGTAGCTGCTGTGGAAAA

LG1

ref-6297

60.363

Chr7

31559990

AATTACTTTAATTATTTATATTGTTATACATTTTAAAAGTAGCCTAATTATTTTCGACATGAGACTTGGAAGAAACTTTTATTTTGGAACGAAAGGAGCTTTAATATTTGCCC
GGAAGTATTATTCTGCAATCGCATAATCGCCGTAGAAGAACATCGGATCTGTATATGATAAGACACGCACGAGAGTCGTGTAAATACTCTAGAGATCAGTAAACCAGCAT
TGACTTCGTGCATGTCCTGTGTTTCATTGTGATTTCCTATCAGGTTTTCCGGACACGTTATTGTTGCATCAGATAGAGGAAAATGGCAAACACGGGAGATATAGGTAATATT




TCTCTATTCAGTTTTCTTGCGATGTAACAGTCAT

LG1

ref-46424

61.437

Chr7

19313621

TTTAGACAGTCTTATTTGTATCATACAATCTATTAAAACGATGGCATCCTACAGTCCTGCACCCACAGAAGAGCCTTCCTCCGAGGTATCGAATGGAGACCTGAAGGCAAG

CAACTCGCAGGAGTCCATGAAACTGAAAAAAGAAATATCTTTGCTCAATGGCGTGTGTCTCATCGTGGGAAACATGATCGGCTCCGGGATCTTCGTCTCACCCAAAGGCGT
ACTGATGTATAGCGGCTCCTACGGGTTATCTCTGGTAGTGTGGACAATCGGTGGGATCTTCTCTGTGTTTGGTGCGCTCTGCTATGCCGAGCTCGGAACCACCATCACCAAG
TCGGGCGCCAGCTACGCCTACATCCTGGAGGCCTT

LGI

ref-27945 7

61.638

CCTTAAAAATCCTTTACTATTTGGAGTGTCATTTAAACAGTCCAGTTCCTTTCATATAATTAATTTCCTGCTTTGTATTTTTGTCTTGTTTTCCAGTACAAATATCTAAACATT
CTTAAAATAAGATACATTTTTTAAAATAAGATAAGAATGCTTTCGCGTTCGCTCACAAAAGTTTTGCATTCCCCCGAGTAAGTTTGCATTCCC[C/T]CGCGAAACCTTTGCAT
TCCCCAGAGAAACTTTGCATTTGCTCGCAAAAAACTCAAAAGTTTCAACATTTCTCAGGGGAACGCAAAAGCGTTGACTTATATTTTTCCTCCACCATGTCCCTTTAGATGC
TCCATACTTATCTGTTCAACTTTTTACTAAAAACATGTTAATTGCTCATCTGTAGAGTATCAGAGTCCGTTTGTGTTAGAGCAGTGCACTTATAGC

LGI

ref-71881

61.84

CTACATTATATGCCACACTAGACAGTGCATTTCCTTCTCCTTCCTCGGTATTATCTGAGAAGGTCAAAACAAATACTTATATTCACTACTACATTATATGCCACACTTGACA
GTGCATTTCCTTCTCCTTCCTCCTGTAAATATTGCTCATTTTGTTTTGTTTATCAAGCCAACCCTGAGCATTTAGATCACATAAGATTTAGAATAAATAAAGTTCATAACATA
CACCTCAGCCCATTTTGTCAGAGGATGCTCTGCTGCTGCTTTGGTTTTGTGCACAAGATGCAGCATCAGAGCAGCCTTGAACTTTGCTATTGTCATCACAGAATATATGAAA
GGAAAGAAAAGAGTAAATTCTTGAAAAAAGAA

LG1

ref-15874

61.899

TGGACTCCCACGATACACGTGCTTGTGACAG

LGI

ref-25546_4

62.039

ACG[C/TJACCTATCGACTGAGGTGCCTAACGTAAT

LGI

ref-1136_31

62.845

CTGATTGTCTCGATGGAAGTGCTTCTGTAC[A/G]T

LG1

ref-16037_16

63.718

AACATAGCATAATCAGATGCAACTTTATTTTTAGTAACGGTAATACAGAATTTTCTCTATCATACAATACGTTTTAAAATTAAAAGCATGCCATTTATCAACAAGCCATCCA
GCATTTAATGTGGTATTCTAAAAATCGTTTTATCTTACTGCAGTGTGTCTCAAACAAGTGTCTCGCAGCACTC[C/T]ITATCGTATCCATGGCATTTTAGCTTGTTTTTTTAACT
CTTGTCTTTGAGCTCTTTTACCGTGATTCGTCTTTCACGTGATCCGTACCTAAGCTCTTCGCACCACAAGTACAATTCTGTACCAGCTAAGCTACCGAGCAACCTTAAAAAG
CAAAACTAAAACTTAGTAAAACTGAACAAATGGAG

LG1

ref-44268 25

63.999

Chr4

14695866

CAGTGCAGTGCTTCCGGATTCTACATCAGAACGCCAGCTCAGTATTGGCCGATGCTATTCATGTGAGCAAAAAGTATTCTTGATGCTTCATAACATTAAGGTTGAACCACT
GTAGTCACATTGACTATTTTAACGATGTCTTTACTACATTTTTGGCCCTTGAAAGTGGTAATAAGGTTGCAGTCTTATCGGA[A/C]JGCCAAAAAGCTCACGGATTTCATCAA
AAATATCTTAATTTGTGTTCCAAATATGAACTAAGGATTGAACGACATGAGAGTAATTAATGACAGAATTTTCATTTTTGGGTGAAATAACCCTTTAATATTTTTGTGAACA
CCTTGTTTGAAGAATAGAAGGAAAATCATTTATTTGAA

LGI

ref-10254_30

64.338

Chr7

35416648

GTAAATCTATTCAGTCGGGACCTCACTACACCACTCATTTGCTTTACTCAAGCAACTAGAATGAGAATAGCAATAAAAAGCACTTGCAAAAAAGGGAGAGACACCACACA
CCAAGCAATATTGTTTAAGAATTAAACGCCCCAAATATCTTCGGGAAATAGGAGTGTTTTGTCATGGATGCAGCCTAATCGCTTAAGT[A/GJATGGTGGTTTGAGAGGGAA
TGTTTTCATGTTTTAAGAGGCTTGGTTCCACTTTCCTCCACCACAGAAATCATTCTACACAGGAGCTTCTTTCCCTCTACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCAT
GGATGTATGGATGAGTATATGACTCAAATGTAGAGCT

LG1

ref-37914_26

64.537

Chr7

30441360

ACCACAGTAAACCATCCTGCTGAGTCTCATGGCTCATTCCACCCTGTCTGTACAATTACATTAGATGTTAGAACTGTACTGATATTAGATCAGTTTGAAAGGATGATGTCAA
CAACCACTAGTGCCATAGACCTGTCCGACTGGCCCTTCCATTCCCTGTATAGGGTAGTGCATTTAAGCGCATTCTCCTCATATTTATGTAGGTGTGCTCGAGGGTGTTGCTC
A[G/TITCAGGCCTCTTGATTCTTAAAGATCAGCTTAAAATAGACAGCAGTGAAATAGCTTGAGGTTACTTGGGCTTCGCTGTTGTTTAATCAAGTTCCCACTTGCCTGACTTT
GATTAATGACCTCATTACAAGCTTCTCATGTGGGCTGGTAATGTGGCCCCTATGTTGTGTTGTATCTCTGTGAATCTGTGGAAAATTTGTTTAGACGG

LG1

ref-61914

65.004

GGCCTTCAGACGATACTCCTGCCGAATGTGG

LGI

ref-33517

65.273

AGGTATGGTACGACACTCATGCCAAAGAAAG

LG1

ref-10722

65.5

Chr7

60724347

AGGCACAAAAATGGAACAGTTGTTTATTGAATTCACCTGTTTGCTCTTTCCTCTCTGTCTCTGAGAACAGAGGTTATTTTTGGCCGACTTTGTCGACTCTCATATTTCCTTTTT
CAATTCACTCAATCACAAAAGGGGACAATAGCTGAGCGAAATAATGAGACATAGGAGCATGAAAACACATGCACACACAGCTAATCAGTGGAACAGTGAAGACTGTGCT
TGCTAATGAGTTTCCACTGGACAAACCTGGTAGTTTGACAAAGAGTGTACAGAAACACACACTTACACACACACACACACATTCATATAACATGGAGTTAAAGCATGTAC
AACTTATTTTGGCCGACTCTCTTTATCTTTGCGTGCACACACACACACACACACACACATTACTGCCAAGGTGTTCATCAGTTTAATTAGCCTTATAC

LG1

ref-62472

66.321

GCATGATCTTACATTATTTCCTGTATGGCTTCTGGCTTGTGTTTGGTTGTGAAACGTAATCTGTAGACCAGACAGAGTTGTTGGCGATTCTTCCTATTGAAATGTTGTGTAAG
GTGGGACCCCGTCACTGATCCGTTGTGCACACAGCAGCAACTAAATAGTATACGCAGACAGTCATGCAGTGTGAGAAGAACAGTGATTTGATTACTTGGAAAATCGTGCA
GTGTGTACCCAGCATTATTAAAAACAGATTTTTGGGTGAACTGTTCCTTTAAGCAAATTCTTTGTACATTCTTCTCACTGTAATCACTTGGCATTTACACTCAGGCACGGGCC




TACATGCTTGTGCTTGTTATAAAGACTAGTATTGCAGCATTTTTGCAGGTGAAAGAGGGACATTTTTTCACATAAATAAATCCTGTTTATGGCTA

LG1

ref-67362_15

66.396

Chr7

52639416

AAATCCCAACCTTGAGCTGTGGAAATGGGTCATGCTCTGTTGTACGCCTCTATACAGCCCTGACCAAGCAGGAGAGGCACTATCAAACCTACTTTAAGATTCTAAAGATAT
CCAACACCAAGGGAACTCTATTTATAACCTCAAGAAAAAAAGAATTCAAGGTCAGTTGTGCCAAAGACTATTCTTATGCAGAGTCTAGTGACTTGAGAACAAGC[A/CITTA
TGCTTACACTGTTTAGGAGCACTCATACCCCTCCAACAGCAGCACTGATCACCTTATGAACATCTGAGCAACAAATATATACTGATTACACTTTCACTACTGATAATTTTCA
TTAGTCAGATACAAATATTATATTGAATTAATATTAACTGCATCACAATGTAACAGTAGGCCTAATATTTTGGCGGATAAAGGGTTGCAAACTCATCAATG

LGI

ref-29806_10

67.475

AAATTTTGTTCCGTTATTATGCTTGTTGTCATCGGTTGACGTTGTACAAGCAGAATGTGGTGGTTGGTCGGTGTTGTATTTGTCCCGCCCCTCCTCCACTGTGATTGGACGGC
TGGGTACAAAGTGACAGTGATGAGCGCTCCATTTTACTCAAAAGTTCTTCAACTCTTGCCGACCGGTAAAAAACCCAGAGCGTTCAGCGCTTCAGC[A/G]JCGAAATAGATG
CTAAGCACCTCGTTACGCTCCTGCCTTTTTACAACAATTGGAAAAATTGGAAAAAACACTTTGGTTGGCACATGGCCTTTAAGTGGGACCTGAAGTAGCCTGAAAAGTTTG
GACAATATTTTATCGAGACATCCAAATTCTTTAGCTTTACAGTCTCTGAGGGGCCCGATTCCAGCTGTAGTCTAAATGAAGGGCAAGCAGCAAATCTCTA

LGI

ref-61849

68.336

GTCATTTTTCTATAAAACATAGTAACGGTTGATCTTTTTAAGGTGACTTCTGTTTTTGTCCTCGGTTTAACAATTTTTTTCTAGGTGAAAATATTTCTCATGACAAAACCTTTA
AAAGCTATAAACACTGATGTTATCAAATGTATCAAATGTTAAACTTTATTGTAGCATTGTAGTAGTTTTTCTATTATACAAAAAAAATGTTTGTCTCGACCCACATGCCCTA
AAGGTTTTTTCCATTTGGCCCTTTTGTTGATATATAGCCCTGCTGTACAGTATAATACAGTTTTAAAAAAAAATAGTATATGAAACAACTCATTATACTGAGTTATTGTCCA
GTTATCCTTTCATACTTCATTTTGAAAACTTAATCCTTTGAAAATGTCCACATACAGGCCTACTAAATATTATTTATAATTCCATATGCATTA

LG1

ref-68673_17

68.644

ACAAAACTCGATTTTTTTTTTACGTGACACGCGAGTAAGCAGTCTGCAGAGGAAGCATCAACTTGACACACTACGCATATGCCTAGCCTACAGGAAAGCACAGTTTATGTT
TAATCTATCTAATGTTGTGTTGTTCATACTATACAATAGAGATGGGAGAAAAGATTCTCTCTCTAACGATTCTGAGCTTAGTTTTTAACCACAGGTGCTCGATGG[C/T]GCTG
CATGTGCTTTAGAAACTTATTCTGTTTGCTTCCAGTTGCTCTCTCTCTCTCTCTCTCACTCACACACACACACACCACTCGAACCATCTACACAATAATCTTTAATAAAGTTC
AGAAAGTTTGAAGCGAATTGCAAGGACATTCGCGCGCTTCATTGCACAGGATGTGAGAAACGTGTGCTTTGCTGATGCTTGCATTGTGTCGTCTCGCC

LGI

ref-63353

69.039

CGATACACATCGACCTGAGTGCTGTACACGA

LGI

ref-34781 2

69.323

G[A/T]ITTTGAAGTCGAGTCCGGTGCCAAGAGAGAA

LG1

ref-33329_30

69.622

AATCACAAAGCGAGGTCAGTGCATGCTGA[A/G]GC

LGI

ref-28698

69.859

CGATGCATTGCGATACAAATGCCACTTGTAT

LGI

ref-34781 1

70.073

[G/TITTTTGAAGTCGAGTCCGGTGCCAAGAGAGAA

LG1

ref-39246_26

70.482

ACTTCCACCTCACCTCAGAATCTCACTTTCATTTCACGTGTCGCTACTGAAACCCCACACTGAACTTTTGTCTTCTCCCCTCACAGGATTTGGTGGTGATGAGATGCCTCCTC
CTCCCGAACTGGCTGACGAGGAGGTCATCTACCGGGTCCGCTCCATCATTGACTTGCGGCGATAGTGCAATCATATCGAATA[A/G]JCTCATTGACTGGTAAGGTTACGGCCC
TGAAGAACAATCCTGGGTTGCTCGTGATGATGTGCTCGATCCATCTATTTCACCCAATTCCATCCTGATCATTCAAATCGTCCAGCACCAAGATGTCATGGCAGGCCCCATC
ATCGCACCATCTGGATGTCAGGAGCCAATTGAGGAG

LG1

ref-66535

71.129

TGAGCATAGACGACAAAACTGCAGCGTGTGC

LGI

ref-48985

71.771

AAGCTGTCTGCGAATTGCTTGCCCAGGAGGA

LG1

ref-54338

71.977

CAGCTGCTGAATTCGGAACCTCATAGATTCTAGTATACTACACTTACTACTTTTACAATATCTTTCTATGACAGAAACTGTAGTACGCTAGTGTGCAGTTCCATATGCTGCT
CCAGTCAGGATAAGCCAGTACCAGGGAGGTGTCTCCCTCTAGTGGCTGAGCAGTTCAAGAACATAAAGCAGCAAGGTCATACGTATTAGGTCTACGCCTAGTTACTAGAG
TTAGTTGCATACTAAGCTCTCTTCTGTCCATTACAATTGTATTTAAAAGGATAGGAAAGGTAGAAAATAATCTGATATCAACAGTTTAATTAAAAAATATTTACAGAAGTC
CTTGTGTGGCTTTTAATTTAAATTGTATATTTAGTG

LG1

ref-68306_24

72.581

Chr7

35560350

GGTACATGATTAAAGAGACAGGATTTTTGTGCTTTCAAACTTTTTAAGAAGCTCGATGACGTCTGTTCTTTGTGCTTGTATCACTTTCCCATCGATGGGTTGGTCGTGAGTGT
CACGGTTGGATTAGAAGCAGACAGCAGGACACATGTTTGTGCGCTCGGTAACGAACTGTGACCAAGGCACATCTCTCGCT[G/T]TTTCTCGTGAGGTTGGCCCTGCCCTCTC
ACCAGGGCCGTTACAGGGCCAGGCAGCAGGGAGGCGCTGTGATAATTTGATGTGAACTGGTTGGATAAATCACCCCTCCATTACTCTGTCTTTAGTATCTGTTTATGCCTCT
ACAAATTGAAACCCCACTGGCACAGGCCTGCATGGC

LGI

1ef-68970_27

74.542

CAGAAAGCAAGAGAAGAGCCCTCCCCCGCTCCACTAACGCTGTCAATCTATAAAGCGCAAGCTCTCTGAATTCTGCACTCAAACTCTAATTAAAAAAATGCTGTCTTAATT

GTACAATAAATCTCTTATTTACATCATGTTTTTTCACACTTTATTGGTTACAGTGAAAGGATTTGTGTGCACGTGGCTCGCATTT[A/GJACAAAACGGAACCTTGTTCTTTTTC
TGTGGTGTTAAGCAGATTCTGACTAACTGGACTGACTAGCACCTCTGATAGGCCATTACGTTCACGCGCTCAACAGATTTGATTGTGATTAGCTACAGTCCTCAACACTTGT
AAAAACACGCTGTAAATAGAAAACTTTGACTCTCAG




LGI

ref-29956_17

76.246  Chr7

49787319

CCATTGATGTTTTTAGCTCGAACACATTTTAGATTCTTTATCTTCTCTTTTATTATGCAATGAATCAGTTGCTGATGTAGACCTATCAGTCTGATTTATAATTTGTCTGCCTGT
GGCCATTGCAAGGAGCAGATCGCCTAATGTGAATGCAAAAGATGTAGGTCTTGGGGAACAGGATGCAGCCCAAATGGCTACAGATAAATGATGGAGCGAACACIC/TICTG
CACTGGTTTTAGTTCTGCAGCAGATGTCTAATTCCATACACGGACACAAAAACCCTTTCTGAGAGACATTTGGCGCACTGGAGAGGAGCCAGGGTGTTGCACAGATGTATA
GGCACAGAGAGGTTAACGTTCATGCATTTTAAATCTATAGAAATAGGTCCTTTGAGCAGCTTATTAAGCAAACCTCTCATTTCAGTGAGAATGAGAATTG

LG1

1ef-32274 5

76.522

ATAATTGGATTAGAGAGGCTAGAGCACGGTTTGAAAATACTGATCAAAAAGAATGTCTTGTTGGAACGCATTTGAAGTCTATCAATAATAGGTTGTCTTGTATTATCCAAT
ATTCCGCTTCAAGTAAAGAGTTTGCACATATAGTATGAAAACATTGGCATATTTTAAGTTCGG[C/T]TCCTGCAAATGAGTCGTGTGTATAAAGATCCTCCACGATTTGTAC
ATAAACAAGCTCTTAATAGGCTATACATCAAATGGTGGTGAAAGCTGACCAAGGATTGGAATGTTCCAGTACGCCTAATCCCAGTCCCTGACGGTAATTATAGGTGTGGAC
AATGTGCACAATGTAACTTTACAACTAAATGTTATGTTT

LGI

ref-52247

77.287 Chr7

46860973

CCCGCCCCATTGTTCTGGCTCATACCCCATCGCACTCCAGTTCATATTAATAAAACGAGATCACTCACCACTAATTAATACAAGCATGCACTGCTAATTACTGCTCTGTACA
ACAAGCTGGTTGATGAACCTCCTTTAGAAAGAAGGAGAGGAGAAAAGAGGACGAAAGAGACAGGAAGGCAAGCACACCGTAAGTAGACTGTCGGAAAGGAAAGAGCAA
AATGGACAGGGAAAGACAGGGAAAGAAAGATCAAGATGATAAAGTCACAGACAGGGAAAGAAAGATCAAGATGATAAATAGATAATCATGATGGATTGATAAAATGTG
CTGTTGATGTAATTCAGTGGTAACACTTTGATTCTTTTAAT

LGI

ref-32594

79.119

CCGCAATATGCGATCTCATTGCATATGAGGA

LG1

ref-1624

80.925 Chr7

44463211

ATAATGACAGCGGTAACAGGTGAATGAAGCACGCTGTGATTGATTGACAGATGAGCTGATCCGCTCAGGCCCCGCCTCCTCCAAAGAAGATATCACCATACCGACTTCTGT
TCTGTCTTGTACTTTTTAGTTGCATTTAATTGAATTGTATAGGCTAAATGAACTCTGAAGGGAGCATGGCATTAACGTCATCATGTGGCTGTAGATATTTAGCTCTGATACTT
CATTTTGAGTTGCTGACAGGATTCATTGTTGCAATTAATTAACATAACCTATGCCGCAAATAACCGACTGTATTATACAATTTATTTCAAAAACAAACTAAATATATGTAAG
GAATATTTCCTGTTAGGTCTGAATAACTGCAGT

LGI

ref-57741

81.964

GTTGTCATACCGATTACCATGCCAAACACTC

LGI

ref-41374

83.364

ACTGATACCACGATGCTGCTGCTGCTGCTGC

LG1

ref-21617

83.899

TGACGAGCTCCGACGCCGATGCCTTAAGACA

LG1

ref-37423

84.477 Chr7

42752243

GACTTACTTAAACACTGTCATGTCATTTAACCTTAAGAAATGTACAGCGGCAGGGCCCGGGAGCAGAAGTGACCCTCATTACTGTTTAGCTTCAGAGTTAAAGTCAGGCTT
CCATTGTTGCTTTGGAAGAGGATGTTGTGTAGAATTCATGCTGCCATCTGTACACACCATTTCATCTTTCTGCTCTCTAGATTTGGTAGGTTATGATGACGAACAAGGCGCC

GCTAATTATGATGCATAAACACGAGAATGCTCCCTTTCTCTATCTTGCTCTTTCGCTCACACACAAGCACAGAAAAACCGAGACCCCACATCTGCTTGGAGCGGAAACAAA
ATGGATGCATGCCCTTTGGGAGCCCAGGCAAATGAATACTGTTGGCAGAACAATTAGCATTTAAAAGGGAGAGTAACCTTTGCTCAATACATCATTT

LGI

ref-51980

84.685

TCATTCATTTTTTATTTATTTTTTAAAAGTTCATTTAAAAGTCTAATTTTATTAAAAACAAACTAAACTAGACTGTTGCCTGGAGGCAACAATGTACCATAGAGGATTAAAC

AATATATTTTATTTGTGTATTGATTTTCAGCTGTTCTTTTTAATAGTCAACTTATTTCGGATCATCAGTCATGCTCGGTAAACACTCTGTCACAGACACGAAGATGTTGCCTA
TCTTTAATTTCACCAAGCTGATTGCTCACTAAAACCCCTGCAGTCAGCATGTTTTCAAGTCTTCTGACGTTTGAATTTGACGTGACAAAGCTGTGATATTTATTTTAATTAGT
CCTACTGATGCCATAATTTGTTCATTCAGACTGACGCGCGGAACGCGCATGTAAACAAGAGGCGGCATTTATCGCACAAAAAAATCGTATCCA

LG1

ref-32208_29

86.209

CGAACATGCCCACCGGCCTCCATTAACCTTGTCTAATAGGTGCTCAAACTTCATTGGCTGATGGGAGGCATTGTTTTCTCATAGACTATCATGCCCCCTTGGACCAAGACAC
TGCATACCAAATTTCAAGTCAATCGGACTAACGGTTGCATAGTTACAGCTGTTTTTTCATGTTATAGCGCCACCTAGTGTTCCATCGACACGGTATACCGAGTTTGGTGCAA
ATAT[C/G]TCATTTCGTTCTTGAGTTATAGCCATTTTAGTAAAAGTGGCTCCTCCCACACCCTACGTTTTAGCGCCCCTTAGCGACCATGAATCAAAATTTCAACTTTTTTTTG
ATAATTATTGATATTCAGACTCCAGAGAACATTTCTGCCTAGGAACTAGGACTAGTTCGCAAAAGTAGGTTTTTGACAAAATTCAAAATGGAGATAT

LG1

ref-22633_32

86.543  Chr7

36907982

GGGGAAGGCTCTGCGCTAATCCAATTGTGCAATTAGAGGAGGAATAGGGGGAGAGGAGAGACAAGGGGAGAGGATCTTGGTCTGTACCATTGACCTTTGACCCCAACAT
GAGCTGAGCTAATGCCGTGTAGGAGATGAGCAACTTCATCGACTTTCTTACATTGTGACCGTAATGTGTAAAGAAACTATGTAGACTGGTCAAGGACAGACCGAAGCTGA
TGCCACCATTTT[A/G]JACACAATTACATTTAAGCAAAGAATTGTTATGTGTGATCTATTTTTGATACCCAATGCGTTATAATAATTAAACTTTATCTGATTTTTAACATCTGTG
GAACTCTATTTTTCATTGAAAAAAATTAATAGTATTTTTGTCACATTTAAATACAACATTTAAAAAAAAAAAAAAAAGTCAAAAGTCAAAAATTTAAAGTCA

LGI

ref-34822_25

87.492

AATAACATTTCGAGACTTGTGCTG[C/T]JAAACTCG

LG1

ref-47905_29

87.622 Chr7

15629599

TTGATCAGGCAAACCGAGTCGGATTAGAGAGGGGAAAAAAGGCTGAGTTTTTGCATTGCGCTGTCAGTGTAACTGACAATAACTGTGCACATCAAATATTTAAATGCACA

ACAGCAAAGGAAACTTTATACTTATTTTTTGAATGCTCACTACCCAACAAATCAACACAGGAATGTCATGCACTAGACTCGAATCAA[A/TJCAACACACAGAATCGACTGA
TGAACCGACCTCTCCGTTCAAGTGAACTGAAATTGTCATAATCAAACTGTCCTCAAGAGAACCGTGCGTCAGTGTTTGGAAACTCTCATTCACACCAGACCAACAACAAAT
CCCTAATAAATAAGCACACGTCGCCATTGAGGAACAACAGA




LGI ref-3951 88.765 CCATTAAACGCGAGATGTGTGCATGTGTAAA

LG2 ref-8043_18 0 AAATGAAAAACGAAAAA[A/G]GTGCCGTTTTTTCG

LG2 ref-8043_29 0 AAATGAAAAACGAAAAAGGTGCCGTTTT[C/T]TCG

LG2 ref-16713_4  0.065 GAG[A/G]TGTTTACGAATCCACTGCTCAGCGCTCA

LG2 ref-48628 0.362 ATCTCTGGTTCGACCACGTTGCTGAATCATC

LG2 ref-11281_24 0.436 CTCCCCGGGGCGAGACTGTTGCC[A/G]JAGAAAGCT

LG2 ref-43069 0.446 TTCAGATAAACGATCCAGATGCTGCTTTGTG
TCAATGGCGCTCTTTACCGAGCGCTTACACCGATACACACAGGAGCGTTTGAAAGCAGGAATCTATCGTGGACCAGTCTGCTGATAGACTCCTGCTTTCAAATTCAAGCAC

L2 ef16713 15 1.089 ATCCGTGTGCTTTCAATCGCTCCTGCGCGTTGATCATTGTAGCCAATCACAGACATATCTGATGAGCATGTCAAAACAAAGGCCAATCAGAGATGTTTACGAA[C/T]JCCACT

- GCTCAGCGCTCAAAGCATCATATTTTTAAAATTTGGTATCACAGTCGATACTTCTGACAACACTATAAATTGCCTTTTTTTTTTTTTTACTTTGTTTTTCTTTGCAATTAATTT

TGAGTAATGGACAGAAATAATCTGCAAGCATTCATGAACAAAGCAAGGAAATACTGAACTATGTTCCATATAACAAAAAAACAGGGGAACATAAAACC

LG2 ref-49966_18 1.298 GTTGCCTTCTCGAACCA[C/TIGTGCTGCTGCCCGC

LG2 ref-15673 2.021 CAAACGTATCCGATTTCACTGCAAAATGACA

LG2 ref-40795_15  2.192 AAAAACCTGTCGAT[A/G]TCGCTGCGGTTTTTGCG

LG2 ref-40795_24  2.426 AAAAACCTGTCGATATCGCTGCG[G/T]ITTTTTGCG

LG2 ref-54663 2.73 TTCCCTCGATCGAAACCTATGCATTTTTGCC
CCTTTTGACCTGAGCTAGTAAGCAATCATCTAGCAACCACATAGAAATTCACTATATCCTCTCACAATCTCTATAGCAACCATATAGCAACACCCTAGCCTAGCTTCATGAC

L2 refdR122 3.206 ATCAAGTTTTGCATGAACCCACAGAGCAACATGCTAAACACCACTAAGAACATCTTAACAACCATATGCAATCCTATCGGTCTGGAAACGACATGTTTCACTCACAATTTC
CAAAAAGTAAACATGTAGGCCTTCTTATTTTTGCATTAAAGGGATATTTCACCCAAAAATGAACGCAAAACATACACAAAGTATTGACCTATTATTTTTCTCATATTTTTTT
CCCACCACCATGTCCCTTTAGGGGTTCCATAAGA
TTTATGAAGCGACTTGTGTGCTTTGTTTGCGCAAAAAAAACATAATTTACCACTTCACTTACAAAAATATTGATCTGCAACATGCGTTCACAAGAGCTTCTTGACCCATTTT

LG2 ref73208 14 3.346 TGCTTGAACACGCTTTGGATAATATTATTTTGTAAAAAAAAAAAAAAAAGTGGTAAATTATTTTTTTATTGCTCAAACAAAAACTCAATTTTATGAAGCGAT[C/TITGAGTG

- CTGAGTCACTGGAGTCACATGGAGTACTTTAATGATGTCTTTTTCCTAGTTGTAGTTGCATTGGATCTCTATGGAGAGACAGAAACCGCTCAGACTTCATCAAAAATATCTT

AATTTGTGTTCTGAAGATGAACGAAGGGATTACGGATGTGGAACGACATGAGTGATTAATGACAGAATTTACATTTTTTTTGGGTGAACTAACCCTTTA

LG2 ref-44884 3.561 GTAGTGCACTCGACTTGCATGCCAACAGCGA

LG2 ref-23241_31 4.902 CACTGGGAGACGAGGAGAATGCTGGAGACGIA/G]G
ACTGAAGAACTGGAATATCGCTAGAGAGCCCTTTCGCCTTCGAGTGTAACTAAACGAGCCAATGGACATTGGCATGCGAGCTTTGCGTCACATGCACCGCCCCCTTAGCGC

LG2 ref-30033 5.141 GGGTATAAATGCGGAAGTGAGAGCATTCACACTTTGTCTTTGCTTCGGAGCCAAGCATTTGTGTTCCTGCAAAAAGATCGCCTTTTTGTGCAAACTCTATGAGTTTTGGAAA
GCTTCCTTTTAGGATCTGTGCTGGTGTTAAAGCACTATACAACGGTGGCCATGAGCTTTACAGAGCTCTCATCTTGCTGTTTTTGTTCTGGTTGGTTTGCGATTTGGGCTGGT
TCCTCTCTGTGTGTGTTGACTGTAGGCGATCAG

LG2 ref-23241_30 5.18 CACTGGGAGACGAGGAGAATGCTGGAGAC[A/GJAG
TAATAAAAGAATTCTTACTCATTCTCTCTCATTTTCAGATCTGTGCCAATCTGGATTCGGTAATTGTGTCCACCAAGAATTATGAACCAGTGCTGAAGGAAACCGTCCCTAA

L2 11970 6.171 ACCCAGAAAGCAATATGACATTGTTGAAAAAAGAGCTCTGGTACTGTCCTCCGTTCGCTTTCAGACTGCACCTCAGTCATAATGTCATTCTTCTGCACCAACTGCTTGAACA
TTCAATACCAAAATGTGTGTATGTTTGTTTGTGTGCAACAGGATCCATTTGGCGACCACTTGAAGTTAATGATGTCATTGATTCATGAGTTCATGCCATCATCGGTGAGCCG
TAGCCTGCGGGAGGTGGGCACCCAGGAATATGA
GATGGCGACGCACCATCTGTCAAAACTATTACTAATTACTTTATGCCCAAGCCAGTGGAGAAACCGTTCTCACCTCCTCGGTCTAACAACATCATGGACTACTTTAAGAGA

LG2 ref10666 7,001 ACCTCGCCAGCGCAAGAAATAAAAAGCTGCTTTCAGGTAGCTAAAGAGAACTCCCCGCAAACTTCAGAGCAAACAAGTCAAGAAGTCCCTGGAAAACCTATAAGAGGAC

AGGGGCAGAAGCGAACTAGGAAGGTCAAGGACAACAAGAAGTCCAAAGAGGAGGATGCACAGATGGTCACAGATGATGTTGTCTTGATAGAGAGTCCCAGTGAATCAGC
TGTAAAGGAAAGTGACACTGCTGCTGTTCCAGCTCAAACC




LG2

ref-2772

7.884

GGCATTATATACACACATGTAGTTAATGATACAGTGTTTCCACAGCACTTCATTCTGAAACAAATTATGCCATATTTTTATTTGCCGGCAACCTGTTAAAATAAAAGCATGA
TGATTTACTATTTGTAAATGAAATAATAGGATTCAGGGCTATGTTCGATACAATGATACAACAATGTATCGTCACATACTACTTGTTGATATGAGTATCTATACAGCTGCTT
CTGACGTTTAAAAGGAAAAGTGCTGAAATTAATGAATAAAACATAATATATAGGCTACAACAAGGCTTAATCTGGCCCACAGAGGAACATAACTGGGATTGCCTGATTTC

AAGAGACCCCAATCAGAGCTTCACACTTGCATATCTGCTAAAGTGTTTTACTTATTCTTCTCAACCTGGCAACCATGCGCATGGGCTCTGTCTCCGC

LG2

ref-68735

8.101

GTTTCGTCTGCGATCTCGATGCTGAATAGAA

LG2

ref-13369_8

8.222

TTTTCCCTTTAACTTCATTTCACTTTACTATATTTCTGTATGATTAAGAGCTTGCTTAGCTAGCTTATCAGCCACTTCATTAGCCTCCACTCCCACATGAGCAGGAACCCACA
AAAATGTTACTAAGCTTACTTTACTTATTCTTAACAAACTTGCAAGAATCTCATATATAATGTCTTGCCTTGATGATTTTAGTCCACTTGCAAGG[A/G]TTGATAATGCTGCG
TAAGAATCAGAACAAATTACAACTAAGCTTGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGGCATAGGAAAAATCC
ACGGTGGAATTCTGGATACTATCACAGTTGGGCTGACATCACAGTCTGCAATACCAACTACTCGTGCTTCCCTTTTAGCAATCCATCCAAAGCTTTTGATGT

LG2

ref-43873

8.377

AGAGTCAAGTCTGACTGGGAAAAATTGAGATCCACACAACTACATATGTCCAACCATGTTAACAATATTGTCAGGCAAGTTTATTATAGTAATAATATATATATTTTCAAT
GTATTAATGTATCAAGTCAAAACATAAAAATACTAACCTGAAATCCGAAACGCTGTAGCCAACCCCTTGCATTGAGGTTGGTATACACCGATTTTTTTTTTTTTTTTTGATG
CGACCCATAGGCCTATACAACCATGCAAAGCTAAACAAGCCCAAACGAATTCATTTAAAACTAAACTGAAGGTAAACCTGTATTGATCTCATGCTTATACTTCTCTCTTCG
GCACAAATCCAAATACTTCCATTTCGCGATGTATT

LG2

ref-8362

8.901

TCAGTATGTGATTAAGTGTGGCCAGGTTTGACATTAAACTGAATATTTGTGGAATGGCACTAGCAACTCCAAGGTCATGGATTTGCTTCCCAGAGAACAAACGTTGATAAA
AAATGTATACTTTGAATGCACTGTAAATTGCTTTTGATAAAAGCATCTGCCAAAAGCATAAATATAAATATATAAGCAGTACTTTAAAAAAACGAGTCTCGAGATCCCTGT
GTTCTGTTCCACTCCATTGCACTCCATCCAGAATCCTGTGTGTGCGGCCTCTGGCACTAAACTCAAAAAATGCATGTCAATGTTAAGTATGAGCCGCAAGCATATCAACATA
AACAAGTTCAGGCCGAGTACCCCAAGCTATTTGGAAATACATGTACTATCATACAAACAATGCTAAATACATAACCCCATAAAAAATGTTCCACTTG

LG2

ref-4383

9.843

Chr3

30262306

TTGTGAATTTTCACTAGTATCTAAAATTGGTGTCATAACTGCCTGTTTTTGTTTCATGGTTGGTAAAAAAATAGTTTTGGCCAGTAAATTTTATTAAGTCACCGGCCATTGGC
AGGTGTGGCAAAAAGTTTGTTTTAGGCCCTGGGTCCAGGGCTCCTGAAAACACATTTGCGGCTATAGCTCAATAGTCGGGACTGGTTGCCCACCTGGTTACCAGCAGATGC

AGTAGGGAACAACAGAGGCAGGTATTGCTGCAGGTAGCTGTGACTATTAGTGATGCTTGAGTTGCAGTGTTTATAGAAGAGGGCCTGGGGCATGGCTTCCTGTTACATGAC
AGCTCTACAAATGGCTTTTGCCCATAACGGCATG

LG2

ref-38664_25

9.995

Chr3

29120223

AGCTTTCTACATCTTCCAAAGATAATTAACTGCACTTTCATGGCAAGAAAAAATCCAACAAGACTCCAAAGGCCGTTCCACACATTCTCATTACTTTGAATGGCAGGCCCT
GTGAAGACTCTATCAGCACTGCAGAAAGAGCCGGCTATTACAGTAATATGTGACATGATGAGGTTGAACACTTCTTCAGAGTGGGTTCATTATGTGAACCGACTGCACTGC
GG[A/G]TGAAATTACCTGGTTATGGTGCTCGATGCCCATGCTGATTGTATTGATGAGGATGGCGATCATAATCCCTCTGTTGAAGTACTTGCTTTCAACGATACCCCAAAGC
TTCACTCTCATTTCATCCCAGACGTCTTTACATTTCCCAAAACAGGTACGTTTCTTTCTCGGCGTGTCCTCGGAGTCTTCGTCCCCCCTCTCGTCCAAGTG

LG2

ref-22048_32

11.111

ACAAATTTCTCCTTTCTAGAGATGAGTGAAAGGGTTTATACAATCAGAGCCCTCTGTTGAGTGCAGGTCAACTTACAAGAAAAAAGCAAAGCTTTTGATTTCATTCAGAGA
CTGACACAAACACATCTACACTCTAAGAAAAGTAAAATAGGGCCCACTGTACTGTTAATATGAAGGATTCCCTTTCGAAGTGGAACTTTAACACTGCGTCGACAGTGATGC
TATGGGAAA[C/T]JGCCCTCAGCATGACCAGTGCCTGAATATGTGTAACAAACACAGCAAATTTATTGGCTGATGGCAGTCCATGACGTCACAAGCGGAGCACCCGTGAATA
TGAGAGGGCACCTGCAAGACACATCATTCAGCTTTTTTGTCTACAGAAGCCACTTTTTATTTGTATGCATGTGTAAGCCGAGAATCTGTTGGAGTGCGTTCG

LG2

ref-16713_24

11.476

GAGATGTTTACGAATCCACTGCT[C/G]JAGCGCTCA

LG2

ref-3421

11.706

TAAGGTTTTGCGAGCGTTTTGCACATAGATA

LG2

1ef-24880 5

12.07

Chrll

19059526

TACATCAACCATCAGGGGGGTCTGCGGTCTCGCCGACTTTGCAACTTGGCCCGTCGGATCCTCCTTTGGGCCCAGGGAAAGCTCCTCTCATTAAAAGCAGCTTATATCCCG
GGGCATCAAAATGTCGAGACAGGGGCCGAGGCCCGGGGAGTGGAGACTCCACACCGAGGTGGTGGAGCTTATCTGGAAAACCTTTGGTCGAGC[A/G]JGAAGTCGACATTT
TTGCCTCAAAGGAGTCAACCCAGTGTCCTCTGTGGTACTCCCTAACGCACCCAGCACCTCTGGGACTGGATGCCATGCTGCAGACATGGCCGAGGCTATGTCTGTATGCTTT
TCTGGAAAAGGTACGCCAGGAAGGGGTCAGTCTAATACTGGTGGCCCCATACTGGCTGACCAGGATTTGGTTTGCAGACCTAATGTCATTGTTAGACGGCTC

LG2

ref-73208_15

13.133

TTTTATGAAGCGAC[A/G]ITGAGTGCTGAGTCACTG

LG2

ref-14084

13.797

AGTGATTGAGCGAGACGCCTGCCAGCCGAAG

LG2

ref-16301

13.799

ACGAGGAGTTTCTTAGAGCTATTCGTGAGTTTTTCCGTCCCATTTACCAGAGACGTTAACATGATCAGAGTTGCAGTTCCCAAAAGCATCGCATGGTGGCAGCGGTTTCCAC
AATCAGCGCACGAAGCGTGTTTCCGCCACGAAGCACGGAGCACCAGAGCAAGGCCCCAAGAGGGTAAGGAGGGGGGTCGAGGAGGATTTAATCGTCTCGCCCCCCTAAG
GAACCTGACGACCAAGTCGCGCTTACCAACAGACTTGCCATCGATGTGGTCGTGGTATGCGGAAATTGCGGCAGCATGAACTTTGAGGGTAGAGGGGGACAGCCTATGCT
CCAACCCTTGCTGCAAGAATGAAAGCACGACTCTGATC




LG2

ref-70780

14.157

TATTAATTTCATGCCATAACACTTCTTTATTGAAAATCCTAAAAAAAAAATGTTATTTCCAGGTTAAATTAGTGAAGCACTAAAATTAATGTTTTATAGAAAGATCCAAACT
GACATTACAGTTTAACTTTAGTTGAACTGAAAATAAAGTTTGATTAATTTAATTTGGGCATCTGAAATTAAACCAGTTATTTGCAATGAGCTGCCTCTCGATATTTCTGCTA
AACAAATTGTACATATTGCTATGTTAACCTGCTTTTTGGTCCTGTGCCTGTTGTAGCTTATTCAAAATAGTTGAGCACAAAACAGGCGTTGGCATAGTCAAAATGCATCATT
GGAGAAGTGCTAATTAAACATTTCAGGTCAGTGTTTACAACCCTCCAAAACTACTTTGGCTGAAACCAAACCCATGTTTTTGCGGTTTCGGCCAA

LG2

ref-39917_24

15.031 Chr3

30172525

CTCCTGCATCCTCAGGCTTCACATCCTCTATCACCAGCTTGTGAGTCCTGAGACATCAGGATCAGAAATGTTACCACAACATAAGAAGTGTATGCCAATGATGGACATTTC
GATGACTAATCTGACTTAGTGTCCTGACATAAAACAATATTAGTGAGGTCAAGGTGAGCTTGCTTATGCATGAATCGATAAGGGTGGCTGTAAGTGGACCGACATACCTGC
CG[A/G]TGTGTGTCATTTTGATGCGGTTACTGGGAATGACCTCCACACCATCCTTGTACCACTTGCCAGTCACTTTCTCATCAGACACTTCACACTTGAAGACAGCCTGCTCT
GCTGCCTTCACTGTCAGATCAGCTATACTCTGCAAAACCTCCAGTTCCTTCTCTATAATAGAGAAAAAGAGGAGAAAATGGGGCCATGAGGCAATTAATA

LG2

ref-40123 29

15.48

GCGCGAGGAGAACTGATTGCGCGCTGTCTGAGAGATTTGGGATCGCGCGAAAGAAGGAGAGGGAGCACGCAAGAGGGAGCGCGTGAGAGAGAGCGCTTCTGGTCTGAAA
GAAGGAGAGGGAGCGCGCAAGAGGGAGCGCGCAAGAGAGAGCGCTTCTGGTCTGTCATTTAACACTATTTGCATGCAGTTCGCAACGT[C/T]ITTGGTAGTCATCATTCATT
TTTCAAGTATTTCCACACCCCTGAGACTGACATAGTTTCTGCTGCTGCTGTCGGTGTCTCTGTGCACGGAAAATTCTGTCAGTTACGTCACGTGAGGTATCAGTCTTTGGTAT
CGGGGGTATTTTTACGAGTATGAGGACAAGTACATGAGCT

LG2

ref-11152

15.749

AAATGTTGTGCGAAAAAGTTGCTATAGGAAG

LG2

ref-71802_25

15.967

CATTTGTGAACGAATGGGTTGCTC[A/TJCAGAAGC

LG2

ref-68620

15.994

CTAAGAAATGCGATGGATCTGCGTGTCTTGA

LG2

ref-46910

16.188

GGAAAGGGCTCGAGTGGATTGCACATATTTC

LG2

ref-59673_24

16.829

GCATACAAGCCGGCCGCTACGCACTCAAGTTCGCAGATTGCAACGCACTCAAGTTCGCGGGTTGCAACGCACTCAAGTTCGCCGGTTGCAATGCACTCTGGATGCTATGGA
CGAGATGGCCGCTTCGCCAGTGCCTACGGGCAAGATGGCCGCCCCTCCTGTGTCTGTGACCACAGGGGTCGTTCCTGCTATTGAGTCCGCTCCAGAGCCCGAGCTCCTTGC
C[C/T]TGCCGGCGCCGCCCAAGAACAAACTGTCATATTAGTAAGACAGCATATTAGAATAAATAAAAATAATTATTCCAGGGATACGCATTTCACAGATGTCAAGTAAAAC
TATATTGTCAGAACATGGTTAAAGAAATTTAATGGTTATACATTCAAAAGTATGGAAACGGATAAGCTTAAAAATAAGGAAAATAAGCTTAAAATATTCCTT

LG2

ref-11116

17.088

GAGATTAAAGCGAAGGTATTGCCGCAAATTT

LG2

ref-225

17.448

AGTAATACATCGATAAGGATGCATGCTCGAA

LG2

ref-25354

17.541

GCAGTGCATCCTTATTATTATGAGCTTGTGTTATGGGTGTTTATTTAGGGGGATGAAACTGTGTGCAGTGACAGCAGACCATAAAACTGTGAACCCTACTGAAATCACACC
ATGTCTTAACAAAGAAGGATTAATCCAGATTTACATATTTCTCCGAGTTGTAGAAATCATATTAGTAAGCAATGGCCTCGAAATAAAGCCTAACATTTATATAACATTCTC
ATAAATGTTTCAACATTCTGTAATGAGCCGGAAAAAAAAAAAAATGCAATGGTGCAACTTGAGCGCAATGATAAAGGGAACTACTGTTAGTCTGTGGTAAAAGTGCAAGC
AGAGCTCGTTACATCCAAGGTTTTCTGTTATTGATCG

LG2

ref-45116 31

17.942  Chr21

13125323

AACTTATTTCACCATTCAAATTATTATATACCATTACTGCTGGGGTAGTGAAGGGATACTTTTCTGTCCCTACAGAAACTGTTTCGAGAGTGGAGGCTGAAATCCCTGCTGC
GGCAGTGAGAAATAATTTTAGAGAGCAGTGGGGGAGATATCATTGCTGTGATAGATAGAAATTAAATTTAGTCTGAAAGGTGTTGCGAGATCAGTGGTCGAAATTTCTGC
TGCAGCAG[C/TIGGGGAATAAAGTTTTAGTCTGAAGGCTGTTGAGAGAGCTGTGGCTGGAATCACTGCTGCGACAGTGGGGAATAAAGCGGTTGCAAGAGCACAGGCCAA
AATACCTGCTGTGGTAGTAAAATTCAATTCACATTTATTTGTATAGCGCTTTTCACAATACGTATTGTTTCAAAGCAGCTTTACAGAAATTCATGTATCTACA

LG2

ref-28808 17

18.374

TGTCTAATTATTTGAATGATGCTTTGCTGCACCTGACCTAACATTAGTTCGTCCGTTGCATCACCTTTTGCATGCTTTTTCGACGG[A/C]JGGTGCTTTTGGATGTAGTATTTGG
AGTCGAATCACATTCTCCTCCCTTTTTCTGTTGACAAGTGTAAGAGTGAGTTTGGCTAATAAGTCTTTTTTCCTTCATTCTTTGAAGTTCGATATCCATCTCTTCGTGGGCTGA
CAAGTCCATGATAACTTCTAGACTCT

LG2

ref-58282

18.625 Chr3

39659032

TTCTTTTACCTCTAATAAAGAAAAAAAGCATCTGATCCCTGCCAAGAGGCATGCCTGTCTCTATTTATTCTGGAAGCGCTCACGCTCAGATGAAATATGCATACATTTCTCA
AGTGCTGTTTTGTTTAAGCTCTGAAAGGGACAAGCTTTGGTCCAGGAGGCCTTGTGTGTTCCTCACTGCATCCGCCTCAATCTGCCTGTGTCCTTACTTGGAGGACAACGTG
AGCACAGGAAGTGAGAAAATATCACTTTCTCAGAAACACGGGGGCAGTTCTGAAATGCTTCACTGGCAAGTTAAATCTGGTTGACAGAGGAAGATATATTTGCAGCACCT
CTGTGAATGGATCTGGCAGCAAACTATTAACACCC

LG2

ref-37413

18.67

GATACTTTGCAAATTAGGAAAGTGACCCGACTGCGTGTTTTCCCCAACTACTTTTATAGAATAAAACATAACACATATTAAATAACATGTGTCTGTATTAACAATCACATG
GCTCTCTCACATGCCACAAACAACCCAGAGTACACATTCATTATTCTGTTCCCTGTGGCAAAATTATAGCGTTTCCACTCCTTTATTAAATTTTGCATTCAATATAGGTGCAA
ATCACGCCTCTTAATACTGCTGCCCCAGAAGTGGGGCATGAAAATAACTACTAATAATCCTGAAACAAAAATATCTTAGCATGGATATTTATGACAGATATTTGCAGCTCA
AATCTGATTGGACAAGGGTGCCCTGTGGGTCACATGTGAAAGCCTAGGCTTATTAAATCTGATTAAATACCTTTTATTTATTCATATGCAGATTCT




LG2

ref-42126

18.685

GACAGACGGCATTAGTGGTTGCTGTCCCTTTAAGAGCTGCGGCTGTTGCACATGACGCGTGTCCAACTTTCTCACAGCTCTTTACTTTCGTTTTAAGACTTTAACTCATTCAA
GGCTGCTCTTATTCGACAAAACGGATATTTTTGGCATTATTGTGCGTGTTACTGTTCAAGCATGAAAGAAACAGAGAACTCGTCCATGCGCGAGATGCGATGGTCTTGCAT
TTGTGTGTGTGACAGGACATTCACACATTCACAGACAGCACATTCTCTTTTTCTCTTTTGGCGCGTTT

LG2

ref-55044

18.75

CGTGTTTCCACTGAAAAAACCTGAAACAATTTGTCCCAGGAAATGGATTTCGTCATCCGCATATAAGCTTAATAATGCCTGAACCTCGTCGTCTGTCCATTGGTCGTATTTT

TTAAACTCAATTGTTGATTCGAATAGCAAATAACTCTTACTGCACGCACCGCAACAGACTCTTAAAAATCGTGGTTGAAATAAAATGCTGCGTGGAGACAATCAAAATGCT
GCGTGAACTCAACCAATCAGCATGTTCAGCACCCAAGTCCCATCCCCAAAAGTTCCTGAACTTTGAAAAAGTACTACCTTGCGAGCAGGGACTTTCTGAGGTGGAAATTTT
TTCTTCATTTAGACCCTGGTTCCTGCGGTCGAAACACACCAAGTACCACCCCAAAGTCCCTAGTTCATGTGGTGCAAACGCGGCCTCCGATGACGTG

LG2

ref-6959

19.192

CATGCTTTTTCGACAGAGGTGCTTTGGATGT

LG2

ref-43119

19.372

Chr5

39344539

ATTCAAAGGGCTGATGAAAAAGAGCACAGGAGATTCCATTGAAGCCAGGCTGGCAAGAGCATTGTTCAGCTATCGGATTACACCGCAGTCGACTACGGGAAAATCACCCA
CAGAACTGTGTGGACAGAAACTGAGGTCTACCCTAGATCTCATTCACCCTGACTTCAAAAGTCAAGTGCAAAACAAGCAAGTGAAGCAGAAGTGGGACCACGACCAGCAT
GCTAAAGAGAGACATGTGAGTGTAGGTGATCATGTGTATACCAGGAACTTCAGTTCAGGCCCTACCTGGATTCCAGGAACAGTTCAGAAAAGGACTGGTCCTCTGTCGTAT
ACAGTCGCACTTGGAAATGACCAGGTAGCGCGTCGGCACATCGATCAGGTGAGGAACAGACATGTGGTGTCTTCTGCTGGAACAGTTGTGTTGTTGGAGC

LG2

ref-35558

19.385

CGTAAAGCAAAACTTCACGACTGAAGTGTATCTCCTGCAGAGACAAAAGTTGTAAAGCCGTGTTGTCACCAACAATGTCTCAGCATAGCTCAGTGGATGACTAACATATTT
GCACTTTAAGGTTTCTAGGTGCATTTTTAGGCATATTTTAAGCAAAGGGAAACTGCACGACACACCTTTAATGACTAGAAAATGCTGTTGTGTATTTAACAAAACAGGTGC
TGACACTCCTGCCATTGAGCCTTAAATAATCACACCCGGAAAAAACCGACACTCCTCTTTCATTAGACATCAGAAGATTGATTAATGTGATTTCTACATATATTTTAGAAAT
ATATGGATCAATATAGTATAAGTCACTTGCTTTTTTGCTGTTTTCCAATCAAATGTTATACTGTATTGGTTTGCCTATTAGTGGAGGATTTTAAAAA

LG2

ref-65145_7

19.568

Chr3

38624620

GCGAGAAAGCCGTAATCATGCACGAGTACTCGCGTTTTCTTCTACAAGCACTAGAGCGGACCAGTCACAACGCAAGCTTCCCATTGGGTCCTGGTTCTGCCGTGACTACCA
CGGGACCATTTCCCGGGCATAGCCCGCATGTGTATACTTCCTCACCTCTTGAGTACTCGTTCTC[A/G]JCAAGCAGTCTCGTCGTCGCCCTCCCTTTCATCTGTGCCTAAGTCT
CACTTTGGTCTCCTAGAGGGCTCGTCGCCTCCAACGGGCTTCCACATGAGCAGCCTGGAGCAGTCTGCGCACACGCAGCAGCTCACACCTTCCCAGGAGCTCACCGAACAG
CTGGACAAGCAGCACACCTCCCCTCCGCCACCTCCACA

LG2

ref-53438

20.286

Chr3

41314726

GCAGTCAGTCTCTTAGGTGCCCTGTTTCTGATGCGATATGCTGTCGAGCACCGCACACCAAAGCTGCATGAATGTTGTTGATGCAGCTCTGACGGAGACTGATAGTTTCTTT
TGAGGTGCAGTCATTAGAATTTAATAAGAACAGCTCAGGTGAAGCGCTTTTCATGTAGCTTACCATCGCACGGATCTCGTGTTCGAATCTCAGTTATATATCTGGTTCAGGT
CAAACTTCTAAAGAAACACTGAAGCATTTCAGGTGAACGAACCAATCATAAGTGACCTGCTTCGCTAGCGTCTCAGCAGTTTCCACAGTGATGGGATGCATTCGGGTATTA
GGTACAATGCCAGTCAAAAGTTTGGACACAACTA

LG2

ref-33156

20.736

ATTACTTAACAATTAGTCAATAGTCAATAATACAGCTGTTTATGGCACAATCTTCTGACTATTTCTTTGATGAATTAATCAGATACAAGTTTAATTTAATTTACTGTATTTCA
TTTAAAACAAATGTCATTCCACATCCTGTCCGAAGTTGCCCTCCAAACAATGTGTTTGGTTTCTGCAGTAGAATCACTGTTTTGTACCTCAAACATTCGAGGATGATGCAGT
CGTTTGGCCCTTAGACCCTGTAATCACATCTACATCGGTATGTTGATAAAACACTATGATTCTCAATGCTGATTGGTTTTCTCACCTCTGTGCCCCTTTACCTCCTCACTGTC

TGATTGGTCTGTGTTGTGTTGCATTTCTATGACGATTAGCTGATGAGGGTCAGGGTGAATGAGGTTTTTGCTTGTTCATTACGGACATGCAAC

LG2

ref-57077_26

20.761

Chr3

35086217

CTCTAGATTGGCCTTAGTCATGGCGTATCAGCTCGTATCAGGCTTGTGTCCCAAGCCTCTCTCAGTGGTGTGCTGGGCTGTGTTCCATATCAAAGAACCACAGCATCCCACT
TTAATCCTATGATATCAGAGCTGTACACTCCATCAACACTGATAATACTCTTCAATTAGCACTCAGAGCACCGCAGTCGCAC[A/G]TATCTGCTGTTACCGCTGCTGCATGA
GCGATTCCTGCAGTACGCCATCCTCTACCTCTGTCAGCTTCATTAAACGAGTCCTTAAACACATCCAGGAGGTTATTTTTTTTAGAATTAATGCATTTTAATTCATATAAATA
CTGAGCTGTCTATCTACACTTACCAAAATGGTACGG

LG2

ref-57077_28

20.888

CAGATATGTGCGACTGCGGTGCTCTGA[A/G]TGCT

LG2

ref-70638

21.508

Chr3

37287765

CAGGATTGAAGAGCTGTGTTTACTGAGCGACTGATGACTGGCTTTTGGCTGCTGTTTTTTGTTGATGTGTTTTCAGTATTGTCCCTGGGGTTGAATAGAGGTTAATTCTGTCA
TTTAAAAGCAAGGATCAACCTTTAGCACGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGAGAACAGATTATTGAAACATTGCCGCATATTTTGAACGGCTGCCATGCTTA
CAAGGGAATGTACATAGCACGCCATGACAGAATAGTGGACTTTATAGTGAAGGACATATCAAATTATTTCTCACCTTCAGTAAGAATGTATAAACATTGCTGTGTAAAATC
ATACATGTTCCAGTATTGCAATAGTAACTCTGAAACCTTTTCACATCTGTTTGCTAATACACCTGATGTTGTGATTAATGAGGAGTCTAGAGAAG

LG2

ref-8922 30

21.562

CCATGTTATGCTAATTAGTCCCTGTATGTATTTAAGCCCTTAGTTACTTCTGTTCATTGTCGGTGTCACTTATGTTTATGTGTTTGTACTATTATTATTACAATCTCCAGAGTT
TTACTAGTTTGATTTTTATTAATTAATAGCTTTTCTGTGGTATTCTCCTCTGTCGTGCGATTGCCGCAGCCACATCGTTACAAG[A/G]ITCTTGGTTCATTTTAAACTGGACAGG
ACAAAAGTAATAATTTAAAGTAATTCAGTAACTGTAGAGCGATTCTGTTTCTAACTCACTAAAAAGAAACAGCTTATAAGAATCCTTCATTTGGGAATCTGATGGAATTAG
TCATGCTGTGTGTATATATATTATAGCATTAATA




LG2

ref-11554

21.749

GTGAGTCCAGCGAGTCATGTGCAGACCAGTA

LG2

ref-61623

22.929

Chrl5

35121391

GAATGGAACGCAGGGCTTGTCTACACTGGATGCGACCATTGTCGCTCGCGTCACTACAGCTAAAAGCGGTCTACACTGGACGCGACAAAGTGCCCGTTGCAAAGCATTTGT
CCTTCCTGTCAGTATGTCATTAATAGAATGAGGCATCAGTTTACTGTTGGAGATTTGTCGCTCGAGTCGCACCGCTCTCGTTCAGTGAAGATACAGTGTTAGAGTGTAAACA
AATCTGCATTTCAGATTCCAGCCAGAAAAGGTAGAACATTCATGTATCTTTGGCAGGGCCGGCCCAAGCCTTTATGGGGCACTAAGCAGAATTTTATTTGGGGGCCCCTCT
GTGACTATTGTCAATGCTTCATTATTCGCACACTA

LG2

ref-50152

23.344

CGTGTTTTTACGAGCCTTGTGCAATGTAGCC

LG2

ref-26701

24.227

Chr10

10643351

GAATGCAAACTTAAGATTTAGAAATAAGAGTGTTTGAACTTCCTTCTCCTGTATTCTATTCTTCTTTAAAACAGAATGGAGCACAGCAGAAAGGTTTCTTTGAGCTGTGTCC
TCTACTGTACAGGCGTAAATATGCATATCCTTCAGACTGAGGCTTATTCATTTCACTTTTGGTGTGAAAGGGCCTTAACATTTGCCATAAATAGCAAGCGAGCTCAGCGCAG
GTGAAAAAAAGTAATGCAAAAGTAATGTAATGCATTACTTTTCATAAAAAGTAACTAAGTAATGCAATTAGTTACTTTTTTAGGGAGTACCGCAATATAGTAACGCATTAC
TCTTAAATCTTAAAAATTAAATATTACAATAAAGAGGAAGTATAGAAATGTGAAAACATGTAAACAAAAAGGAATATCAAATAAGACTATTAGCCT

LG2

ref-18944_19

24.32

GTATTGTTACTATGTCAGTAATATATGTAAATGAACAATGTTTGTGTTACCTGGACTGAGAAATTCACATTTATTTGTCAGCAAAAGTCTGCTGGATGACACATTTTGCTTTT
GACAGCTCCAAGGCTTTCATGAAAACTATAGATTATTCTTCCACATTTTTGAATCCCCGTCCACGGGCAATCGGA[C/T]JCGACAGAACAGTTATTGTAAGGGTAGATTTATC
ACTGAAACCTGTATCGTATTTTGTCTACTCTTTAAACAGCATTATGGTAAAAACGAAACAGCTTTATCTGTACACAGCGCCTTTTTGCTTCAGTGGTTTGGGAGGAACTTTTT
TCCACTCCAATTGGCATAAAACACTGTTGTTTTGT

LG2

ref-10942_30

24.455

ACACCGGTATCGACCCAATTGCGTACCAGIC/T]CC

LG2

ref-32981_15

25.402

Chr3

37596265

AACATTTGGGGTTTGTACAGTTTTTTCAAAGTTCTTTTATGCTCACCAAGTCTGCATTCATTTGAATATCACATGATCGGATGTGATGGGCTGCTCACCTTTCTCCAGTCTTC
TCATCTCTAGTTCTGGCTTGGTTTTATAGATGATTTGCGGCTCAGTTGAAGTGGCTTGAATGTGGAGCAGT[A/GJATTTCGGAGGAGAGTTGTCATCGTTTCTTGTCTCCTCT
ATGCGTTTCCACTGTTTTCCCTTGTGTGGTTTGTCATCAAGTTCCCCATCACCCTCTTTCCTCTTCTGCTCTGAGCTCATCCACTGCAGCTTAGAGTTATGAGAGAATGTGGT
GTGGTGGGATGTGGTGGGTGTGGCTGAATGGGCG

LG2

ref-29128

25.498

TGCGCTCGCACGAGACACATGCGCGTTAGCT

LG2

ref-38530

25.918

Chr3

40562691

TCATAACCTGGTGTATCCTTTTAACTGGGTGTGTAGTTTTAATGTATTTACTTTAATGCTAAATAATAAGAATAAGGGGGTGCTTTATTTATAATGGTAATAACATCATGCA
AAAAAACATTGAATTTTAGCCATACATGTCATCATATTCTGGCTTGTGCACTTTCAAAGTGTGACGGGCACAATAGTCATGTAGAAAAGTCAGTGAGAGAGAAAAGTGCTC
TCTTTTAATTTAATTGTATTGAAACTGAATCAGACATTTCTTATGAAAATCACTCACAGGATCCAGACGAGGCTCTTGTGCAGCTCCGGGTCCACAGTCTCAAGGTCACAAA
GCTGGATGGGTTTCCCCAGGAGCTGCTTATAGAA

LG2

ref-63139

26.643

ACCTTATTGTCGATGCTTCTGCTATGATGAC

LG2

1ef-27826 4

27.239

TGG[A/G]TGGTTTCGAGGGCGTTGCTAGAATGTTC

LG2

ref-31448_15

27.317

ACATAGCTGTCATATCATGATTATCTCGAGATAATGGGTCGCGTCAGATTCAGCCAATCAGAAGGCTTTTGGGGCACTTTTTGCCAGCCTGTCAATCATTTACCGCGCCAAC
ATAAGGGAAACTGGACGCTGAGAGGATGATAGACAAATTTAAAGTACTTTTCAGAAGCTTGTAGAGTGCAAA[C/TITATTCGCGATTGAAGTAAATAATAAATAAATAAAT
GTAAGCCGTGACTTACAAAGCCAAAACAGAACAAAGACAAGAAGACAGAGGAAAATAAATAGACCAAAAAGCGACGAAACCAAAAAAGAGAAGCAAGATGTGAGTGA
ACATCAACTTCATCGCTGGAGGGTGTTGAGAACGTCACAGCGT

LG2

ref-1363

27.817

Chr3

40326100

ACATTTGTCGGACAAGAAGGCCTCCCACTGTGAGTGTCATGTTGTTGGACACAAAAGGATGGCTGCCGCTTGCCAGGCTACAATTACCAGCCATCACCGTTCCTCCCTCCC
GTTTTTTTTTTTTTTAGTGTTCAGTACATGGCTGCCTAATAATGTTTACTTGTCTATCCAATGTTGTTGAATGGCTGTAATGTCTGGGAGAACTGAGCACGATTGTCATGCAT
TTGTATGAGGCTTTTCACTCTTGTCTGTGCTGATGGTTTGGCTTTGTATCTGGTGTGAATTTTCCAGAAGAAGAGGATTAAGGAGACCCCCTTGTGTCTGCCCCCACCCCAG
CTCTCCAGCACACCCTCGGAAAGTGCCGGAGCTCTGCCTGTCAGCCCAGGCCGCAAGAGCAAGGTGAAGCCTAAAGCCAGAGAGGTAACTATTGC

LG2

1ef-50419 6

28.541

TTTAC[A/GJAACCCGACCGAGCTGCTTTCAAGTCT

LG2

ref-50419_32

28.669

TAAAAAAATCTAAGTCAATTTAGAAACAATTATAATGTATTTATAATACAAATTCTAAAATTATATATATATATATATATCAGGACTATTACTGAAATGTTCTCATTATCAG
CTCATTCATCGGTCCTTGGCCTACAACACAGATATAATTAACAGATTTGGCGACAGTAGACTTGAAAGCAGCTCGGTCGGGTTCGTAA[A/TITGAATCGATCAGTCCGGTTT
TGCAAACCAATTCATTCAAAACACACTCCAATCCTGCTCCTGGAGGGCCACTGTCCTGCAAAGTTAGCTCCAACCCCAATTAAACACACCTGAACCAGCTAATCAAGTTCT
TACTAGGCATACTAGAAACTAGGGGTGCGTCTCAATCA




GACACATTGCAGATGGCAAAAGGCTAAAACACTTCCTGGTAGGAAATTTTACATTGTCCTTTTACACTGTTAAAATAATTACTGCTCAAGGAAAGGCAAACACTTAAGGTC
TGTGAATGACTTTGCATTTCAGTTCCCCAATAAAATCTTTGTGATTCAGCCTGTGTTTGTAGGCTGCAAGCACGCGTATCGTTGTGTCGATCTTTCTTGCTTTCTCAATATGT

LG2 ref45046 28897 CATGACATGAGTGTATAGATTAATCAATTTAAAAATTATGTAAAAAAAAATAAAATAAAAACGGGATTAATAAGCGCCCTCTCATGGTACGCACAGCTGTGTTTCACAATC
TGGTGTCTGACTTTTAAAAAACACATTAATGATCA

LG2  ref-34945 29.11 GTACGAGGCACGAGTTTGTTGCCCAATTTGT

LG2  ref-61844 29.131 TTTTGCTAAGCGACAAAGTTGCACAAGCGCT
TGATATTTGGCAGCTCAGTCAAGGGTGCTGAACATGCTGTCATAACTTGGAATGCAAATGTAGTCGGGGCTCTGAGAAATTCGCTTTGTTACTTTCGTCCCGGTTCTCCCCT
ACACTTGAACCCATAAGTGTACTGCAAGCAGGGGTGTAGCCAGAACTTATTTCAAGGGTAAGACCCAGCAATTTCTTTGGGGTGGCGAAATCCATCTGATCTAACTGTGAC

LGz reblaAlz 29425 CACGTAGCCTGCGTGGAATAGCCTCACTTTCCCATATGGCCACGGAGGAGAATCGGAGGGTCACATTCAGCGGACAGACACCGACACACTGTATTTTTTTGTATTTATTTA
AAAAATGACAATCAAACTCATATAGAAGCTCGTGA

LG2  ref-5546 30.648 GTGTAAAATGCGATTCGAGTGCAACTCGAGT
GTTAGGTGGAAAGTCTTGAAAGCCTGCGAAGACAAAATCAATAGAAATGGTCCAACATTGTTCATAACTTTAGTTATTTAACCTTATCTAATGCTTTTTTTCACTAACTAGA

LGy refa7s6 18 31897 TGAGTGTTAGTCAGACTGTGATGTTGGCTTGACAAAGCCAACATCACAAAGCAGTTGCTAGGATGTTCTGAATAGTTGTTAGGTGTTCTGGGTGGTTTCGAGGGC[A/GITTG

- CTAGAATGTTCTTGGTGGTTGCTAAGGTGTTTTAATAGGTGGTTACTAGGGGTTGAACGATTTAAGATTTTTTAAAGTTGACATTTATGTCACTGATGACATCAATAATGAA

CAAATAAGCCTGAACCTCAAGCTGAAACTCGGTTTGCCTTGTACACAGCTAAGGCATATGACATTATTGCTTCTAGATAACAGCTTATTTTTATTCGTT

LG2  ref-25434 32.159 CTGCCTCAGCCGAAGAGGATGCTAGGACGGA
TTGAACATGTTTAGATCTGGCCTTTCTGTCTGCCTGGTGTTCCTTGTATGGCTTAAAATGGCAGACAGACACTAGATTTTCATTTAGCAGCATACCATCTAGCATGGAATTG
CAAATTCTGCAGCTTCGCCTGTGGCATAATGAGGCATAATGTGGCATAAAACATACCCTTTAGCTTTGCATGACTGTTGCACACCATTCTTCTTGACAGGATTTCAACAAAA

G2 rel4226 32272 CACAAAAAAGTTTTGAATAAACAAGGTCATTGATGTCCCTTGCTAGCCCCTTAATAATTATATTATCCACTTTTTCTCACAGCAAAATCAGATTGGGCCAACATTGGTTTGC
CTAGATTTCTAATGATAACTCTCAGAGGGTTTG

LG2  ref-49791 15 33412 TGGTGTTGACCGAT[A/G]AATTTGCACATGGTTTC

LG2  ref-41295 33.471 GTTCATTCAGCGAGTGCTCTGCACGTCTCAG

LG2  ref-63253 33.613 CGCTCTCCCTCGACACTGCTGCCAAGCCTAC
TAAAGCTAGTGAGGACCAGTCAAACGTCCTCACTAGTGGGTATTTCGAAGTATTTCATAATATAAATGAGGACATTTGGTCCTCACAAGTATAGTCAAAACAAGTACACAC
TCATATACACACACACACACATTACTTCAACATCTTGTGTTTGCTTTGTTCAGGACGGGCGTCTGATCGCAGATCCATTGTTTCCTCTCAGACTGGCCAATCCTGCGACATCT

LG2 - rel3ss2s 33796 GTGTCATCTGATCGTCTTGTCACTTCTCACTGTGTGAATCTGAATCATGAGATCATCTGTCATTCTAAAAGAGTAAATCAACTCAATCTCTCTCAACATTCATCTGCTTTCAT
ATTTAAATCTTCATGAAGTCTAAAAAAGCTGC
TGACTAAGATGGACGATCTTCTTTCGGGGGGATTATCAGAGCCGCTTCGTTCACACATGCCACTATGGGACCCTAACTGGACGCTGGAATGCTACATGGGTCTTGCACTGG
AACTGAGCGGCTCAGTATTGACTGTGGGAGTTGATACAGTATAGCACTGATGCCAGAGTCTTCAGCCATCATGGACACCAAGTCACAGTTCCTAGTAGCCGAGATCATTGC

LG2 - ref54150.23 34053 [A/TIGATGAAGACATTAGGGTGGTTCATAGGTATTTAAAACTGGCATTGAGCCTGGAGGACACATGGCTTTGTTTGGTGCAAGCTGCTGGCATCTCTGCGATGGGGTCAAGT
CTGGGGGCTTCAGCCAAAATGGCCACCACGCCTGAGTCTTCACTCAGAATGGCCGCCACACCTGAGTCTTCAGTCAGAATGACTGCCATGCCTGAGCCCTC
CTCTTCGTCCCACAAAATAGAAGTCTTCATACTCTTGCTTGAATGCTGATCCGTTTTCTCATCCGTGCTGCATGGAATAAATGTCTTCTATCAGTGAACAAGCAGCTCCTGG
AAGGGCTTTTCTGAACTTCACCACTATTTACAGAATCTGACCAACATCAGACTGTCAGCGATTCCCTGCAGTTCATTCGTTGAAGAAGTGTTGATGGACCGTGTCACTAAAA

G2 ref33433 34057 TGGAGACCAGGAAATTTTCTGATGATGTATGCTTTCAAATCCTGATGAATCTGCCAGTGAATAAGTCCAGAACACATGATATTCATGAGATTTGTGCAATGCCTTTGTGTCC
AGTAGCCTTGCTACTTCTCATCAGCATTTCCCT

LG2  ref-55875 34.123 AGGTGCATCTCGAGCCTATTGCCATAGCAGA

LG2  ref-9438 34.156 AGACGCGGGGCGACTGATATGCCCGACCTTC
TGTTAGCTTGACAACAGGAGAGACTGAAGACTCGCCACTTCATTCTCCTGCGAGCGAGGAGCTTATGGTGGTGCTTTATCGCGCTATTGCCAAGCTCAACATCGACTGGCC

LG2  ref-65588 1 34.272 AGCCGAGAAGCAAGAGCAGCAGACCAGAAGTAAACTTGATGAACGCTTTTTACCATCTAGGTCTGCTCTACTTCCACGTCAGGCGCTGCCI[C/TITTTTTTCCCGATCTCCAC

GCTGAGGTGTCGAGATTGTGGAAGAAACCGGTTTCCTACCGTGTTTTCACCCCGCATACCTTCACTTACAGCAATGTGGCTGGTATGAGAAAGCACGGTTATGGGGCGATG




CCAAAAGCGGAAGAGTCAATTGCGAGCCATCTCTCTCCGCAGGCGGCATCGTCCCTCAAAGTCCCGACGTTGCCCACTAAGCCTTTGAAGACTACTTCAGC

LG2

ref-43500

34.281

CTTGCACAGACGATTGTTTTGCTTCTTAAGA

LG2

ref-24665_6

35.136

TTTCAACTCCCCTCACTTCCATGCTCCGTCAGAAACCCAAGTCTCTGTCCTGGAACCCCGAAGCTCGAGCTGTCTTTAAGAAACTCCAAGAGGCCTTTTGCACTGCTCCCAT
TCTCACACAGCCTGAACCCAAGCTCCCGTTCATCGTGGAGGTGGACGCCTCCATCACAGGTG[G/T]IGGGAGCAGTGCTGTCGCAGTCCCACGGAGAGCCTCCCGACTTCAC
CCTTGCGCTTACTTCTCACGGAAGCTTTCCCCAGTAGAGTGGAACTATGACATCGGTAATCGGGAGTTGCTCACTATCAAACTGGCGTCGGAGAAATGGAGACATTGGCTC
ACCCTGTTCCAGTGCATACTCAGGTACCAACCCCCTCTG

LG2

ref-24665_8

35.184

CGTGGGA[C/T]ITGCGACAGCACTGCTCCCACACCT

LG2

ref-5640

35.584

TTCATAGTGTCGACACTCATGCAGTCGAATG

LG2

ref-15607

36.668

ATTAGAGGACCGAGATGGGTGCTGGTGTAAT

LG2

ref-46934

37.448

CCACACCGGTGGATACTGTACAGTAGGGGTGTAACGATTCACTCATTTTCTCGATGCATCGATTACAAATCCTGACGATGCACATGCACCGATCTTAAAACATGTTTTTTGA
ATCATGAATCGTTAATTTTGGCCGATAATCGATGTAAAATGCTAAGTATCGGATCAATCTTGATTGTGCACTGTCATCGCGCTCATCCAGCTCTCCTTCACAGATACGCGCT
GCACTCTTTACCGCCTCTCACTAGATTGCGCTCGCGCTCCATCCGGAGCTCTCATTGACACATTTTTGAGCAGCCCACATTTGAGAATACCTGGACACATCTGTGCCTCAGA
GTTTGGTCTCCGCAGTCATTTATGTGTCCATTC

LG2

ref-10942_28

38.027

GCAGTTGGGAGACGATGGAGACATAATACATTGCTTGAGGAAGATGGCGTGTTTTGTTTGTAAATGTTTCATTATATTTCTAGTGTCTCCTTTGTTGAAAAATGACAAGCAG
CAGCTTCTAATTGCCATTAACACTGAAGTATACGGAGATAAAACAACACGAGTATCAATAGCAGTATTGTTTGTCCAAGCTTATCAGTACACCGGTATCGACCCAATTGCG
TACC[A/G]JGTCCAAAAAAATACCGGTTCTCGGTACCCATCTTTGCTTAGGAATATCACAGTATTATTGACTGATTAATTTCACTCTGAATTCTTTCACAATGAAAGTATTTAT
AAATGTGGACTTACCTTCAGCAAAGTGCAGCATAAACAGGAAAAGACAGAAACACTCCTTCATGACTGATCCTCTGAACTCACACACTGATGGTCCAAA

LG2

ref-27014

39.165

ATGATCAATTAATCGTTAACCTTAAAACTGAAAGATGTGTCTACTGCCATGGCATATATGGACCGGCACCGTTTTTTTTTATTTTTTTTATTTTTTATTATTATTATTTTTTGC
TCTAAACAACTGTCACGGGTGGTTGCAGGCAAACAGACAAAGATGAAGAAGGAGGTTCCAACATAAAGCTTTAATAACAATAATCCAAATGACAGGCGAACAGGATGCA
ACACAATTAACTTAGGGGCTGTTTACACAAAACTAAACTAAAAATGGAAAACTTTTTAGGTGTTTTGGCTGTTCATTTACAAGACAACAGCATTTTGGTGGCCTGATAACA
CAAACTTTTGAAAACGGGTTTCAAAGTGCAAGTTTTTTTAAATGATACCATTGTCATCTCTGTATAAAATGCAAAAACACTAATCTGTGAACACGGT

LG2

ref-128

40.546

TAGTAACTAACAGAGCTGCAGTTATGACCTATGACCTGCTCTAAAACCTGACTGGTGATCATTAAGAATATTATTATCTGTTAAAAAGTGTTTTTATTGGTCGTTTATCAAT
GATTCGAATACGTTAGTTAAAACTGGTAATCTAGAAATATGACGATAATTACTAGGATCTGAAGGATCTCCACTTTTTAATAATGGAATAACAGATGCCGACTTCCATGCT
CACTGTATAATATTTTAAATCAGACTTAAATTAAAAATAGATGCAGTTGGTTCTGCTACAATACCTTCCATTTTTAGAAAATAAGGCTCAATTTTATCAACCCCTGCAGATT
TTTTGACTTCTAGTTTCACTAAAGCATTATAAACCTGGGATGTTGTAATAGGAGAGAAATTAAACACCTGCCTGGGACAATGTTTATCAGGAACAA

LG2

ref-53264_18

40.837

TGTAATCAGTATCCAAAATCAAATATCACTACACGTATTGCAATTAGGGGCCGTATCCACAAAACATTTTAGCTTACCACTAAGAGTTCTCCTAAATAGCAGTAAGTTCTTA
AGGTAAGAGTTTCCTCTTAAAACCTATTCACAAAGCTGCTGAGACAAACTTTTACTAAGGAATAGAGAGAAGTCTTAACCTAAGAGAAAGGGCAGGGTCGACCTC[A/G]TT
GCTATGGATGATGTCAACACGCTTCAGCCCTGGATATACTTTGTTTTTTTTAGACATGCGCGAACGTACACGCACAGTTAAATGCACAGCCTTCCAAAGTATACTTCATTTG
ACTCGTATGCATACACAGGTGTTTGACACATGCACAGTTTTGATCTCTCGCCAACATATCTTTGTATTCTTTCATGCTAGAGTTGTACAAATGAGGGCAC

LG2

ref-65548 19

40.843

TTAGTCTTTTCAATGTATAAGTCTTTGCTACTGACTGACACACTCATAAAGGCGTAATAATATAACTTCTGTTGCTGTTCACGGCGAGGGACTATTGGTGGAACGAAGGCTT
TTCGTGAAAGTTAACTTCATGAAAGTTGCATTGATACATATTTTTGGCTTTAATATTTGTATTGTGTGGTAACCGTTTTATAAAAGCAATAAGGTACTCGAGGCTA[C/G]TGC
GCCGCTTTGCATCATGCCTAACAACGCCCTTCAGCTGTGACTTATTCACGATACAGCACAGCCTCTCGTACCTTATTGCTTACGTATATAACAGTATTATATATATTTAACAT
GCAAGCAATTAGTAATTTAGGATTGAGTCCACATTCACTTTTAAGTCACCAAACTTGCTGGTATTGGCACCAAAAAACATGTTTCTTATTGCACAAG

LG2

ref-41678

41.027

TTTTTAAACAAAGAATGTAACTTTTTATTATTCAACAAAACACTGAAAACTGAAAACTGGAAATATATAAAATGTTGCACCATTTCCTGGCTCCTCCTTTGATACTTCCTTTT
ATAAAACACCCAGGCTTTGCATTCATATTTTTTCATTTTCATGAACAGTACATCCTCTCATAGTTGGCAACAGGGTCGTGCCCTGAATAATATCTTAAATGCTATTGCAGAA
TAATTCATAAAGTAATGACTTTAACGACTGAATGTAAAGTAAGTCATGTATTAAAAATTAAATCTGCTACTGTACACTAGTATGCTTGCTATGGCTTTCATATCAGCAGTGC
TTAGATTTATTACAAGACTCACTGAAATTGAG

LG2

ref-3159

41.383

TTCTTGGTCACGAAGAAGATGCTCGAAGCAG

LG2

ref-18871

41.545

AACTTTGTACCGATATGCCTGCCCCTCGACA

LG2

ref-33957 32

41.638

CTGAGAGTGGCGAGAGAGCTGCAGGCTGCTCIA/G]




LG2 ref-6522 41.672 GCTTGACGCTCGACTTGCTTGCTGCTCTTAT

LG2 ref-72342 41.883 TTTCAAACTACGAAGGCGGTGCCTCAGCACA

LG2 ref-20809 42.391 GCCACTTCCTCGACCTTCCTGCACCTTCCTT

LG2 ref-23597 42.888 TGGCAGGTCCCGAGGCAGATGCATATAACGG

LG2 ref-30413 43.206 AATCGACTACCGACGGAGCTGCCCGAGCGGC

LG2 ref-1974 43.727 TGGCTCAAATCGAAACTAATGCTGAAACAAC

LG2 ref-50686 44.567 AACGTAGTTGCGATGATACTGCTTTTCTAGT

LG2 ref-37779 44.591 ATGTCAGGTACGAGTCCTATGCAAACTGTGC

LG2 ref-33505 45.015 AGAGCCATCTCGATTAGCGTGCTTCATCTAC
TCCCGTGTTCCTGTGGGAAGAGTGAGCCGGCACGTCCTAAATAAGATCTTGGGGCTTGCGTGTTGATCTGACTGATGAACAAGAGACGGGTCCGGCCCTTTCTTTTGCTCTT

LG2 [ef.57845 26 45.073 TCACCAGATCGAGAGGTCCTTCAGTCTGCTTCTGAAGCATGCTTCGGCGCTTCTTCAGACCGTGCTGAGGACGCTGGTTCTCTTGTAGATATGGATCTCGAGTGCACTGCCT

- C[C/TIGAGCGCAACTCTCATGATGATAGATCTTACGATGAGTTACTGGAGGTAATCACTTGCGCTGTGTACAGTCTTCAGTTAGACTGGCCACAGGAACAAGAGACTCCCA

GACGATCCAAGTGAGATGACCAAAGGGAAACATCAGAAAGACAATCCCTTCATTTCTTTCCAGATTTACATGACAAATGATCTAATTCTTGGAATAAGCC

LG2 ref-22129 2 45.255 C[G/T]JATCTGGTACGATTTGCTTGCCGCAACTCTG

LG2 ref-57845_30 45.427 ATATGGATCTCGAGTGCACTGCCTCTGAG[C/T]GC

LG2 ref-21818 45.99 TGCTGATTTGCGAGTATAATGCATGCAATGC

LG2 ref-70582_4  46.931 TAT[C/TJAGAGAGCGACTTCAGTGCTGATTCTCCT
CTGAACATTGTTGGAGATGTTTTCAACCTGAGATGTCAGGGCATTGAGGCTCCACAAACTGGGGTTGGACAGGAGCTTTTCTGAGAATCGTTCTTTCATAGAGCCAGAATA

LG2 ref11267 47125 Chr3 61799269 GCTCTGGGACTGGTGGTTCACACTGGGTGATGAATGGGTATTAGGGGGCATCAGCATATTTTGGTCTTGCAAACCTGTGGATGAGGAAGCCCCAGGGTTGATGGGAGGTTG
GCCGTACTGGAAAGAATCAGGATTTGGCATTAAGGGGGAAGGTGTAGAGTTATATGAGGGAGATCTTCCCACAGACCTTGCAGGTGAATGACTGGAACTTGGACTGCAGG
TCTGGTAGTATTGATCTGGTGACCTTACAGAAATATC

LG2 ref-56124 47.253 AAACTTTGTGCGAGAGTTATGCCGATCCCCA

LG2 ref-36377 47.282 AAAACCCTATCGATGTCTTTGCACAGGTATG

LG2 ref-44610 47.743 AGTTTTGACACGAGTGAACTGCTTTGGGAGA
TTTGTGTGTATAATCATCTAATGCAGAGTTCACACTGCATGATTTTAGCCCTATTTTTTACTCGCTGACAGATTTTGCGAAATCGCCAACAAATGCCCGAAATCATAGGCAA

LG2 ref.18583 48,399 ACTGGTGTGCATTCACGCGGATGACAATCACGCAATGTGAATTTTCAAAGATGTGATCTGAGAGAATCGCAGATGAGTCGCCGACGCCCGTCACCTGTCGGCGATTCAAA
ATCCTACTGTGTGAAATGTGCTCTGACCTCCAGCCAAGATACAGGGCAGCAGGAAGTTCGGAGAGGAGTTATCGACCTGAATATCAGTACGTTAATAGATATATTTAGAA
ATATATCAATCAGAAACAAAGCACAAACATTTGCTTGA

LG2 ref-64196 48.449 GTCACAATTGCGAGGGAATTGCAATTTCCTC

LG2 ref-25582_17 48.712 CTGTTTCATCCGAAACI[C/T]AGTGCTTTCGGAGGA
TTCTAAGATCAACAAAATGTTAATTAGTGGATGTCACTGATGCCAAACTTTTGATTTGAGAGCTCACAGAAACCCTACTCTTGAAAGGCCAATGTCCTGCAGAGTTCAGCT

LG2 ref.39239 48.876 Chr8 16850534 TCAACCCCAATTAAACACACCTGAACCATCTAATCAAGGTCTTACTTAGGGATACTAGAAACTTTCAGGCACGTGTGTCAAGGTAACAGAAGCAGATTTGAACACAGATG
CACAAAGATTTTGTTACATTTAGCCTGATCTGTTCTGTTTATTTTGCCAAGGACTTTTGGGGGCTGTTTACACAACACCATTTCCAACTAAAATTGGAAAACTGTTTATGCGT
TTTGGCCAATCATTTACACAACAACAGCGTTTTGG
AATAAGAAAATACATGGTAAAAAATAAAGGAAGAAATAAAGAAATCAATAGATCAGTCACAGTATTCTACGAACTTGATGCAACGATCGTTAAGTATTAATAATCAGAG

LG2 ref-40210 48.92 AAGAGTTATCTTACATTTAAAATAATAACAAATGAATATATATATATTTTTTTTCACTATGTTTACTTTTGTGAGCGTTGACTTTCAATGATAAGAACACGCAACAAACTCG

ATTTTCTAATGAATTACTTAAACTCATTTTATCAAATGTCTGGAGTGGTTTGACACATCAGACAGTTAA




GAGTTACAGGTTTGGGAAGTTTACTGTATTATAGCTTACCTGTACCATATTTAGAATTACACAAAATGTTCAAATGTATACCTATATATGTGCATTTTTATTTTAATTCATGT
TTATGATGTAAGGAACCCCCCATCGGCCCAATGAACGTAATCCGACGGCCTGGGCAAAGGTTTAATGCATGTATGTCGTTTCAGCAGCCCTGTGAAGTTCACTCAATTTTT

La2 ref-44053 49242 AGAATTTAGTTTCAATTTTACTTTAACTGCTCGTTTAATCTGACTCCAGTTTCAAATGATTATTACTCTTAGATCATTTTTCTAATTAAGGAATTAATCATTGCTCATGTATTC
ATTTAGATATTTGATTATTCATGTATGTCGT
CTATATTGCTGCACTGTCAGGACATAAATATGCAAAAATTATACCTTTAAGGGTTCAACAGTCTGTCATTGGGGTAGTATTCTTAAAGGCACAACTTTGTACCTTGTCTACT

L2 ref62681 49.286 CCTTAAAAGGTTGAATATTAGTATTATTAACTTCAAGTAATAATATGTACACTTAATGTACCACTATGAAGGGTACGTAAGGTACAAAGATGTCCCTTCGAGGGTACTGCC
CCAGTGATAAGCTCATGTTGTAACATCAGATGAACTCAGGCCCTGTTTCTACCTGGTATTAAGATGCGTTTTGGTCAATCGGATCACAAGTGGATGAGGGAGACACATTCC
GTTTACACTTGGTTTTTTAATCAGTCTCTTTTGTCCACTTTTAACCATTTCTGTCCTGATTTCTCCAAGGAGAGGGTCTATGGGCGGGTAAATGTAT

LG2 ref-30040 49.525 ACTCTTGAATCGAATCGAATGCCTATGAATC

LG2 ref-53036 49.958 ATCACCTGCACGAGAGGCATGCGCTAACAAG

LG2 ref-31246 49.991 CGCTTCGTCCCGAGCCGCCTGCAGTTTGTGC

LG2 ref-65541 50.146 TGCACAAAACCGACATGCCTGCAAAAACGGA

LG2 ref-3966_6 50.262 ACTTA[A/G]JCTCCCGACAAGCCTGCTGGTCCCTGT

LG2 ref-65055_16 51.166 TCACATGCTTCGAAA[C/T]JGACTGCTGAACAGATA

LG2 ref-62099 51.873 AGTCATTATCCGAACACATTGCCAAACCACT
CAGTCGCTCCACCTCGGCTCATCGTCCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG2 ref.16246 28 52.012 NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCTGCCCCCCCCCCCCCAGCTCCGCCTGGGACCATCGGCCATTTGGCTGCACCTTGGTCGGACGTC[A/TJCCACGCCTTCGCCACGG

- ACTTGCGAGCCGTCTGCTGCGTGCCGTCTCTCCACCCCATGGCTCCGTCTGGCTCCGCCCTCCCTCCGGCTCCGCCTCGGTCCTCAGTCGCTCCGGTTCCACCTCAGACCTCT
GGCACCCCAGCTCCTTCTCAAGGGATCATCGCCACGCCTCAC

LG2 ref-65368 52.661 AATACCATAACGATTGGTATGCTACTTCCGC
ATCCCGGTGGATGACAGTGTTGGTATGGAGGAAGTCAAGTCCACTGAGCAGCTGACGCATCACATCCTACATAACGACACAGAGAGAAAAGCACATCAATCTAAAGGCCC

LG2 ref31381 5975 GTTCACAGCAAAAAAGATTAACGTCCATGCTAACACACAATATCATTCTGTTTATTCAAAGCCGGTACTGCAGTTTTGTCGTCTAGCATTTTAAATGCTCTTTAAAACTGAG
CTCTGATTGGCTGTCAATATTTATATACAGTAGTCAACATCTGAAGTGGATCAAAAAAGTTGTCCTAAGAACTAAGCTGTCCTAAGAAGAAGGTTTTGATCAACTTCAAAT
GTTGACTACTGTAGTTGGAAAAAATAATTCTGAAAT

LG2 ref-830 53.107 ACGTTTATACCGAGCGCTGTGCTGATCCTGA

LG2 ref-58061_32 53.219 CTTACCAGAACGACGCATTTGCTGCAGATCC[A/G]

LG2 ref-46009 53.559 TTCACAGGAACGAATAGAGTGCAGCCGATAG

LG2 ref-39280 53.762 CTCACTGGTTCGAAACCCGTGCTTCTCAAAT

LG2 ref-37608 53.766 GGAAGCTCGACGAAAAAGGTGCTAATTGCTA
AGTTGTGGTGGAGGGATGCTGATAAACTGTCAATGAACAGAAGTAAGTCTTCTAATTAGGTTAATTATCTGAACCTGCTCCTCCAAAACTTTGTAATTTGGAGTTTGACAG

LG2 ref.30276 53,823 ACTTGTTTTATTCAAACAGGTGTTTTTTATTATAAACAGGTGAGTGCTAAAATCAATGTAGATTGATGGCACTTAGCTCGAGCATTAACAGTTCTTGGTTTGTTGCAGGTGC
TGACGTCCATGTGGTGTTGGCTTGGAGAAGACTGGAACTGAAGACTTGTAAGTAATTCCATGTGGAGAGACAAGACCAGACTCTGTGTGTGTGTGGGTGGGTGGGTGGAT
GGTGTCTATATATCTGGTGTTGGGCTTATAAGGTGA
TCTTTTATTTCTTTTTTTTTTCTAGTAGGGATAATAAAATTCCTTGTGTCTGCACAGTAACAAATGCATTGCTTATTTTGTGAGGTGTGTTTTTACTGTTTGTTCAATAAATCG

LG2 ref.27675 53.831 CATTGTCGCAGGCTTTGATTCCTAACGGATGAAACCTCTTTCCCCACAACCCCAGCCTTTGTGCTGTTTGAACTCAAGACCCAGAGATGGACATACAGAGTTTGTTGCTGAT
TTGTGATGAATGAGTTAATAAACATGTTTGAACAAAATACATTTATTCCAGATAAAATAATAAATGAATTACTATTTATTATACACATCTACAAAAACACGCATATCTACT
AAATTATATATAATTGAGATTTAACACTTTGGTCAGAGGATCCATTAAATACACAATGGTTTTATATTCAGACAATTGTGATGCAACAATTGAA
AATAGGTAAGCTATGTGTACCAAAGTAAGCAAACAAATGAGTAATTGGTTACCTTCATGGCAGTCCTGTAGTAAATCCGAGTCTCCCACAGCAAGGACACAGGTTGTAAG

LG2 ref-60719 54.192 TTCATCGACCCCTTTGCCACTGCCCATACTTTGTCGGTGCACAGCAGTTCTCTGTTTAACTTCCACCTTTACATCAGACCATTTCTTTTTAAGATCATTTACAGCGCGATTTTC

AGATCCCACCGCATTGACGCCGTCAGCCAAACTCTCCCACTCATTTTTTTTCCCTTTTGTTATTAATTCTGGAAGACAAAGTTCCAAATAAAATATTTTTTCTCGTTTCTAC




LG2 ref-25303 54.224 AGAACGGCCCCGATACCGGTGCTGGAGGCAT
GAGGATACAGGAGGAGGTTCCCAGTCAACAGGGAGGAGGTGGAACTGAAGGGTCCAGGGCGGGTCCAGGGAGCAGCATTGAGCAGGGGCATGATGGATGGTGCCAGGC

L2 40044 54315 CACAGCCAGAACTGTGCTCCATGGTGGAGGAGTCCTGACAGCCAGAGGCCATGACACTGGAGTAGTAGCCCACTGCATAGTCAAAGTCCCAAGGTGATGGAGCGACTGAG
CTGCAGCGACAATCTCCCACGATGACGGTGTGGCTCCGGAGATCAGAGGTTGAACTGGGGCAACCGAGGGCAGTGGCGGTGCCTGAGTGGGCCGTAGTCAAAGGGGTGG
AGGGCCAAAGTGTAGAGGAGGCCCACTAGTCCGCAGCGCAGGTGTGGCGAGGTCTGACCGACTGACCGAGGGAGCTCGGCGAGGCCGAATGGCCGATGGTCCAT

LG2 ref-48526 54.386 TCACGACCTCCGATGCTGCTGCCTAATGTTG
AGGTACATTAACAAACAATGCAGTCCTTCTAAATAACATCATCAAAAAGGGAGTAATACTGGTTAATCCTTCCACAGTATCAAAACATAACAGATTATAGACCAATTACTA

LG2 ref.2207 54388 TGTAAACTGTAACATTTAACTCTGTATTTAGCATAAATTATGTAGCATATCTTGCTTATCAAGCGATCGCACATGAATCGTTACATGTCCGTACATGCCTGTGCAAACGTAC
AGTTAAATAATACACTTAATTTTTTTTTTAAAAACATAGAAGAAAACTTACTTTATGGTCATGTACTAACACTTTGAAACACCAAACACAGACAAAAGTCCCAATTCATAG
TTTTCAGTCACGTGACTGTCGCGGAGCCCTGGATT

LG2 ref-67779 54.431 ACACACCTCACGATCCGGATGCCATGCATGT

LG2 ref-56488 54.504 CACACTAATGCGATCTGCCTGCCGACTTGGA

LG2 ref-64205 54.826 TGGACTGCCTCGATCTCATTGCCTCAAGTTT

LG2 ref-7750 55.29 GGTGTGTCAGCGATCGCTGTGCCATCATCGC
TTGCTTAGCTCCAATAGTCCTCAATGGAAACACCTCTGGATACTTGGTAGCGTAATCACTCACCACTAACATAAACCTGTGGCCTGCTCTACTGTTCTCAACTGGACCAACA

LG2 ref.2781 55.476 ATATCCATAGCAAGTCGCTCGAACGGAACTCCAACAACTGGAAGAGGTTGAAGGGGAGCTTTAGAGGGCAGTCTACTGGAGGTCAACTGACACTCTGGGCAAGTTCTACA
GAATTTGACCACATCTCTTCTAATGCCAGGCCAATAAAAATGTTTCCTAATTCGGGCCAACGATTTCTGCCTACCCAGGTGGCCTGCCCAGGGAATAGAATGACCCAAAGA
TAGGACTACATTTTGAACTGCCTTAGGTACCACCAT

LG2 ref-61407 55.821 AACTTTTAAGCGACACAGTTGCTTTTCCGGT

LG2 ref-37228 55.923 CAGGACTCAGCGAAGTACTTGCAAGCAAGGG

LG2 ref-49959 56.146 CACACAGGTTCGATTCTCTTGCAAAGAAGTG
TTTCTGTTAATAATTATTCACTGTGTATATAAGCTCTTAGCTTTCCCAGTTATGTTTGTCATTAATAGTAAATCTATAGTGTGTTTCGTGTTCATTAAAGTATCTGTACTTCCT

LG2 ref-19714 56316 GTTCATAGAGACGTCCAGAGACCAGCCAGACTTCAGCCATGCCCACCACAGACCTTGAACCAGAGTCCACTGCAGACTCAAAGAAAGAGCCCACCTCGAAGCCAGTGCCA
GAGCCAGTGCCTGAGCCCATTTTCGTCCTGAAGCCCAAGCATATAACAGTTTGACCAGAAGCCTGAAGTATGTTAACCATGAAATGAGGGAAACTCTCCATTTCAGAATGG
GAGGTATTTTATCAAACCCAAGATAAAATACCAAATATTTTAAAATTTTAAACTTTCGACCAACTGTCACCTGTGCGTGCATGAGAGGGTTGAGAG

LG2 ref-34614 56.524 GTTCAAATTTCGAGGCCATTGCGAATTCCCT
CATTAATGACTTGAGACATTTCTACCTGATTTGAAATCAAAAAAGATCAAACTAAAGCAACTTTAGTTAGCCTGGACGCAGAGAAGGCATTTGATTGTGTGAACTGGGTAT

LG2 ref.59689 4 57.023 ATTTATTTCAGGTTCTATCAAGGTTTGGTTTTTCAGAAAATTCCAATCCCTGTATTTCAGACCAGAAGCTAGGAAAAAAATTAATTAGAAAGI[G/T]JGGAACTCGACAGGGAT

- GCCCTCTTTCTCCCTTATTATTTGCAATTTATATTGAGCTTCTGGCCCAGGCAATAAGGGAAAACAATACAATTGGAGAGATTACTATTAATAAAGTAGAACATAAAATGG

CATTATATGATGATGATGTGTTAATTTATCTTTCTAATCCAGACATATCACTTAAGATATTTGATTTTCTTGAAGAGTATGGATGGTGCTCAGCATATAAA

LG2 ref-19121_25 57.29 GCTTCCTCGTCGATGGTAGTGCCC[A/G]CACTCAG

LG2 ref-23570 57.551 ACTTTCAGAACGATTTTTTTGCCAGCTGTTG

LG2 ref-40289_32  58.031 AAGTTCCTACCGATTTCTGTGCTTTTCGTTT[A/G]
AATACAACAGAAGGATTTTAGTGAAAAAGCAATGTGTTACATTCAAATTGTATTTACTTTAACTCGTTACACTTAGGCTTCTAGTCATTTTCAGAAAAAATGTTTGTGCAAG

LG2 [e£72037 29 58.43 CTTTTGCGATCGTATAGGCAATGTGCCTTACTTATCTGTTGTCATTGGCAACCGGCTCGATTGCTGAGCACGCTGGTCGGGTCGC[A/T]ITTCGTTTGTATAGCAACATACTAT

- ACTGTACATGCTGGTCGGATCGCCTGTGTTTAGCGCTATACATAGTAGATTCAAGCAGCTTTGCAGTAGAGACAGGAAAACGATTCATGGTGCTAACTGATTTGGCTGCTC

TGGCGCAGCCCATAGTAAACATCGTTCTTCTTAAAGC
AAAAATCACAATGTGACTCCAGATTACTGTCAACATACTGAAGACCACAAGAAAACTGCTCTGAAATGCTGATATCTGTTGTACAATCCGCTATTAGTCCGAAAATATCAC

LG2 ref-37389 59.059 AGTCTGAGGCACGAGATATAATTTTTCTCTGAATAGCATGCGCAAACTGGGATATAACACCATCTCTAGGATGTTCCTCGCTGTTTTCCTTGGTTGCAATATCAGACAAAAT

TGGGATTATTGCCATTTGCTTTAATCCAGCAAGTACTCTTACAATGTCTTTGTGAATTGGCGATTTTTCATGCAGAGTAAATTTTGATGTAGCTTTGCGCCAATTGGAAAAA




CCTCTTTCCACAAAGAGCCTATCTGACTGCCCTC

GTCTACTTGAGATTGGCCTACTTTCGACTACATGTCAGGCGATGTGAGGCGCATCTCAAACGAGCCTAATTTATCATTAGTGAATACACCATTCTGCTGTTGCCAGTTATTG
CGTTCGGTCGTTGATGAAGGAACAATGTAAATATCCACGAAACTCACACTTGGCTTTTCTACTATGGGCACTGGTTTCGACAAAATCGTTACTCTGCTTTGTGTTTTTCTTCT

LG ref-48716 29734 TTATGGGATTTTGTCTTCCGTCCAAGCAGGTACATGATTAACTTTTACTGGGTTTATCAGAGAATGAAAATGAATGTAAAATGTTTACGCTTCCTGATGGGGCTACACTGGG
TTCGATTGCTGCGCTCTGAGCCCGGGCGCGAT

LG2 ref-29544 59.822 TCCTCTCTTGCGATTGAAATGCTTAATCCAC
GGACTTTTCACTCAACTGAGAGAGCACATCCTATTGTATTATAATGACTATTTAATATTACTACTAAACTTACATATTTTAATATTTTATTTTTTGTCATTTGTAGTGTAGGG

LG2 re£.60767 30 60.71 TCCAAACTCAAGTCCAGGGGCCCCCAGACCCCTAAGTCCTGCCCTGTTTATAATACTCCAAATGTAGCATGGCGCTCGGGAGTAA[G/TICCTGATGAATGCATTAATCAAGT

- CCTTTATATTCAGTTGTTCAATGGCCCTGTCCCAAATGGCACCCTAAACCAGAAGTGCGCATCGAGGGAGCATAGCAGCCGCAAAGGGGGCGCTCACGAGCATCCTTCTTT

AAGCTTAAATGACGAATGGGACACCCTACGGTCTTGT

LG2 ref-35422 61.185 GAAATAAACGCGATACATCTGCCTGTGTGTG

LG2 ref-25351 61.252 TTAGAGCGCCCGACTCCCATGCCAGCAACCT

LG2 ref-15031 61.397 AAATTTATATCGAGCGCAGTGCAACAGCTGA
GCCTCGATGATCTCTAATGTTTGAGGAGCAACAACACTGGGTTAATTTAATAGATTAGATTGTTAGATATGTGCTGTAAATTCTGCATAGCGCTTTAATGTTTGTGATTTGT

L2 ref3521 61.934 GAATCTCTCTATTTGCTGTTGTGCCTGATCTGATCCAGCAGGTGGGGTTGTGACTTCTGTGTGTGTGCGTGTGTGGCGCATGCGCACAGCTGCCCTCTCGAGTTTTTTGCTCA
ACCACAACCTGAAAGGAACTGTTTTTACCTTTTCAGACTTAAAGCTCGTGCAGCAGTGTGTTTGTAGATAATTTTGTTTTCAGACATGTCCTGATGAAGTGTTTCTTTTGGAG
TATTTTATGAGAATAAAATCTCATCTGTTGGATTTACAGCGCAAGTTTTTTTGGATCTGTATGTTTATTTGCTTCTGTGAACGCGATCATTGT

LG2 ref-14557 61.997 TGCAAGGAGGCGAGACTCATGCTTCTCACAA

LG2 ref-51511 62.342 AACAGTTCATCGAGAACTATGCTGACATTGC
CACTGTTATGATTGGCTAACATCAATGCATAGGAAACAGTATCAATACCCGCTCATTATTGCACGCGAGTAAGTGTTTTGAAAACATTATCCATATAAAACTCTCATTTACA

L2 36779 62.861 GACAAAGCATTATGAAATCATCTACTTATGGTATGTGAGGCAGCTGCTGTCAGCAACAGTTTCTTTGTGAACTCTCCATTACACTGTCTTATGGTTTGCGAGGCAGTTGCTT
TCAGCAAGTTTCTTTCTGAACTCTCCATTACACTGTGCCTCGTTTACAAAACAATCTGCAGTCAAATGCTCTGAACAAACATATAATCCTTCACCACAATCCGGGACGCCGT
TAAAATAAACCATCCACTTGTTTCTGACACTGGGATCCTTCTGAAGCCTGTACAGAAATGCAAACAAGCCGTTTAAACTGAACGCGTCAAAGCGA

LG2 ref-37819_31 63.282 AGAGCAGGACCGAGTGCTGTGCGAGCTGAAI[C/T]IG

LG2 ref-2994 63.792 CTTCAATGCTCGAGCTGTGTGCTCTTCTGTC

LG2 ref-372 64.448 GAGACAAATTCGATCTTCTTGCACTGTTAGC

LG2 ref-4781 65.078 TGCACTTTCGCGAAGATACTGCCTAATATAT

LG2 ref-30579 65.284 GGATCATTATCGATCCATCTGCTATTTTCGC
ACCAGCCGAACACAGTGAGTGTGTGTTAGGAATGGTGAAAGAACAATGTGCTTGGTAAAGTTTAAATCTTTAAACCAAACTTGGGACTTCAGCCGACAAAGTCTGGCTAG

L2 60861 65.599 AACGCTTCCCATAATGTTTACATGTTAGGTCAGTAGGCAGAGAGCAGGCGGTCTTTTGTGCCTTATCGTGCACACTTATCGTGAAATTAAGCATACACCAAATATCTTGTTA
AACACGTCTATTTGTGCCTGTTTAAACACATTGAGCACATGAGCATTTACACTACAAAAGCAATCCGGTCTAATGCATTTTCAACTACCTCTGGAAGTGGTTGAAAGTGGA
CAACTCAAGAGTCTTACACCCTGTTTACATCCGTAT

LG2 ref-71360 65.992 GCCCCCCTTTCGAAGATATTGCTTCTAGTGT

LG2 ref-63575 66.015 ACATGTCCAGCGAGTGGCTTGCCATCCAAAT
GTCTACCTTCATGCTTTGAATCTTGCTTTCCTCCATGATGGAGATCTGTTTTGGGTGTTGTTGGGGGTGTCGGGGGTCCATGAGGCTGACCTAAGGATAATCACCACAAAAT

L2 re£:53780 14 66.16 TATGTTTTGAGTTATACATATTCATTTATTTTGCATGCATACTATAAATTGCTCCACATGAGTGTGTGTATCTCACCTGTATGATCAGAGATATGATCCGA[C/G]JGAACTTGC

- CAATCGCCCCATTCCAGGTTCAGCTTTATACATGTGATGGGTTAGATCAACGCCGCCATCAGACTCACTCTGACCTGGCTTCACACTCTGGTATTTATAATCCGGGTGATCT

TTCTTGTGCTGAACTCTCAATCTTTCGGCTTCTTCCACAAACGGTCTCTTTTCATTCTCCGTCAGCAGTCTGTTGAGTGACACAATTATCAGTCATAA

LG2 ref-33085 66.351 GTTGGCTGGACGATTATTCTGCCCTTCATAG




LG2

ref-58667

66.499

ATTAATATTTTAGATAGATAGCTTCTTTAGCCTGCTAACATGATCACATCGTGCTAGGCGGGCGTGGTTTCAGCAACCAGGCACCTCAGTTCCAACCACGTCCCGCCTCTTT
GCCCATTTTCAGATATCCGGGAGTGACGTGCGGTGACGCGTCGACTGTGCAGATATCAACAGCGCAACAGGGTTGTAGGGGATGAGACAGAGACAGAGCGAAACATCTGC
AGTGAATTATACCCGGGCCTTTAATTTAAAGGTGCTCTAGAATTGACAATTTACCTCGGCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG2

ref-36324

66.776

TGGAAGACTTCGACTATGTTGCCCGTCCCGG

LG2

ref-17277_3

67.027

TG[C/TICAGGATCCGAACACCATGCTCCGCACACA

LG2

ref-58061 7

67.061

CTTACC[A/G]JGAACGACGCATTTGCTGCAGATCCG

LG2

ref-24197_14

67.355

GCTGGAGCCCCGA[A/C]ITGAAATGCTAGGTTCCCC

LG2

ref-6076_31

67.649

CTGCCGTGGACGATGAGGGTGCGGAGGTGG[A/G]A

LG2

ref-39045

68.148

CTCACAGGATCGATCGTTGTGCAGTGAAGAA

LG2

ref-17586

68.359

ATAATTTTTTCACAGCTCATGTTGTATATTTTTTGCAGTGTTTCGTTAGCAGAAAACCCCAAAACACGTCTTCCCTCGACAGCTTTCATTCCCGTTAAAAATCCAAGATGGCG
CTGCTGTGAATAAGGTCTTCTGCTTCACATTACACAGATATGGGACAACAGAATGACAGACATTTTTAGGACAAATATATAGCGTATCTTATCATATCGTAAACTATGCTG
CGTTCACGCCATTAACCATGACAACCCGTGACGTTCTACTCGGAGCTGTTCACATCCTCGAACTTGGAGTTGTGCGTTTCTAGGGCAACACTAACAAGGCCAAAGAGAACC
TGCAGCGGTCTCGTGGTTCAGCACAGTCACGTGGTACAAGTGGGCTCAGAAAATAGCCTACCGAGTTTACAAGTTGTAATCTACGAGGACGTGAAT

LG2

ref-53963

68.839

CTACGGTCGCAGTATTGTCCGTACGGACCAGAACGTGCTTGTCTCTTAGCAGGGCCTTGAAGCGGTGCAGAGTAAGCCATACTGATAGCAACTCCAGGCAATTGACATGCA
ACTGAAGTCGGGGTCCTGTCCAGGAGCCTGATGCAGCATGACCGTTGCACATGGCACCCCAACCCGTGGCAGAGGCATCGTTGACACAACAACATGTTTGGACTATGGTTC
TAGGGGAACACCCGCCCGTAGAAACGACAGGTCCCGCCACGGAGTGAGGGCTTGACGGCAGGCCGGAGTGATGGTCACCCGAAGCGTGCCCTGTTGCCATGCCCATCTCG
GGACTCGGCTGTGAAGCCAGTGCTGAACAAAAATGAA

LG2

ref-7985

69.127

GGCCTAGTGCCGAGTGCTGTGCATCTCTGAT

LG2

ref-50498

69.574

GCCACATGCTAAAAAGTCAATGGCCTTACTGAGCTAGTCCACAGTGGGCAAAGCATCAAGTTCTTCCATCTCGGGCAAGGGTGGTGCTCTCCATTACAATGTCAGTGATGA
CGTTCTCCCTTGAGTATAACTGCTGGTAGTGCTCCACCCATCTCTCCATCTGCTTACCGCGGTCTGTGATGACGTCGCCTGTGGCGGACCTCAGGGAAGCGATCTTGATGCT

ACTTGGGCCAAATGCTTTCTTCATGCCCTCATACATGGCGCGGATGTTCCCACAGTCTGCAGAGAGCTGAATGCTCTGACAGAGGTTCAGCCAATAATCATTTGTGCATTTC
CTGGCAATCCGCTGGGCATCATTTCTGGCCTTCCGGAGTGCAGCTAAAGCCTTCTCTGAAGGCTCGTGCTTGAAGTCTAGCAGAGCTATACGTTTG

LG2

ref-7234

69.61

GGGCCCCGGAGGGGGGGGGGGGGAACTTTGGCCCCGAATCCAGGCCGGGGTCTCAAGACAATGTGTGAGTCAGCCAGCCCGAATTCCAGGCACGCTTTGTCAGTGGAAA
AAGCCTGTAGGTCCCCAACCCTCTTAACTGAAGCCAAAGCTGTCAGGAGCGCAGTTTTCAAAGATAAAAATTTCAGCTTGACTGAAAGCAAGGGTTCAAAGCGAGCTCTCT
GCAAAGCGGACAGAACCACCGAGAGGTCCCAAGAGGGAACTTGTGAAGGGCGAGGCGGATTAAGTCTCCTAGCCCCCCTCAGGAACCTGATAACCAGGTCGTGCTTTCCA
AGAAACTTACCGTCAACAAGATCATGGTGAGTAGCGATGGCAGCCACATAGACCTTAAGGGTGGAAGGAGACAGCCCTCGGTCCAACTTTTCTTGGAGAAA

LG2

ref-20198

69.691

AAAGAAGAGGGCTGAGGACACTGGCCTGGTACACTTTCATCTTAGTGTTGATGGTGAGCATGCTGTTGTTCCACACTCTCTTGGTCAGGCGGGCCATCGCTATTGATGCCTT
GCCGATTCTGGTGTTCAGCTCGTTGTCCAGAGAGAGGTTGCTGAAGATAGCGATGCCAAGATATGTAAAGTCCTCCACTACCTCGAGGGTGTAATCGCCGATGGAGATGCA
GGGAATGCTGCTGACATCCTGGCCCATGACGTTTATTTTCTTCAGGCTAACGGTCAGCCCAAAATCATCAGAGGCACGAGCGAAGCTGCTGATGAGATGCTGTAGTGCTTC
CTCGGTATGGGCAGTCAGGGCGGCATCATCAGCAAACAGTATCTCCCTAATCAGGACCCTGCGCACCTTGGTCTTTGCGCAAACATGCAAGGTTGAA

LG2

1ef-71066_2

69.704

GCCTATCAGCCAAAAAGCGAGTCTTCAATCAGACTGGAGAATTTCTTTTACCACTCCTTAGCGTCACAGTACCCTTTATTTCCAGCTTAATATCTTCTAGAAGGGGTTGAGA
ATGGAGTATGCGGAGAAAATGTATTTAGTACCCCAGCAGCAGCTGGAAAAGCTGAAAAATGAAAATGTTCACGAGAATATTCAACAGGT[C/TIGTAGAGAACGATCTGGA
TGCATCCATAAGAAATATCTTACTCAGGTCTGATTTGAATCAGTTCGAAAAAGCCAAACTCTACACAAACATCCTGAGCAGGTTTTTGACAATCATTAAACAAGGTGATCG
AGAGAGTAACGTTTTAACGCTATCGCTACCATATTCTAAACACGATCATAAAGACGAAGGACCACCAACTATACCTGAAGACAACGGCAGTGTGGATGACGT

LG2

ref-68957

70.378

TTTTTTATAACGAACAAGCTGCGATGTCACG

LG2

ref-11391

70.874

TAAACAAAGATATAATGAATCTTTACAAACTGAGGATGGAATCGAAACTGTCTTGTGTGTGTGTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTGTGCGCATGTGCGGAATGTTCGGG
AGGAGTGTGTGAGTGACTGAGTGGCGTGTTTGAGTGAGTTTCAAACTTTTTTCAGCAAAAAAGAGAAGCAATGGGATCGAATTCTGATGGCTTTGCATCCTTGACTGCACG
CCACGGGTGCAAATGTTTATCAGATGAGACTGTGTCAGTGGAAGATTGTTTAATTGCTGTTAGTAATACAGTTGGTGCGTTAAACATCTTGTCTGCGTCGAGAATGAACAA
GGCAGTTGTTATTTTTCTGAGAGAAACGTCTATGG




LG2 ref-61442 71.407 AATGAGAGACCGATTTCAGTGCTACACGCGA

LG2 ref-30804 71.525 ATCTCATCAACGACAACACTGCTTCAGTGTT
AAACGATGACGTCATACACATGCGCATTATACGTTCAGTCTATAGTGATTCATCGCCATCTAATGGCCTGCCAGCAGAATACAGCGTTTTTAGTTATTTCATAGATTTGTAT

LG2 ref27126 32 71637 GAATGGGGATCGTTACCAATGGTGACGTTTGTACGCGGAAAACAAAGGGAAAACTTCTCCGTTTTAAGCATCGTTGTCGTGTAAACGT[A/G]JCCCTTAAGTGGGGAAAATG

- TAAACCCCGCCATACAAATTTTCACAGGAGAATAATGGGAATATGCATGGCTGAGCTTTTGCTCAAGGCCTATTCCTCCGATTATAAATCTATTCTTGCCTATTTGGAGAGA

CATGTTTATTACATCCAGAGAGGGATTTCTATGTTAAG

LG2 ref-73031 72.039 AACGACTGAACGATTCTGTTGCCTTATAGAG
TGGAGCAGATCTGAAAACATCTCAATTCAAACATACAGAGGAATCAGTATCAGAAAGTCAAACTTCTAGCACAGATGTGGCTTCTTCACCTACTGAATTGAGGGAAAAAA
TCGCTAATCCAAACAACAGTGAAACCAGCGATGCTGAATTGGTGAATGAGAACGAGGATACTTTAGTTAACGTTTGTGAGCAGCAAAAATATGACAATTACGAGTTGTGT

LG ref-63447 72706 GCAGCAGATGTGAATGATAAAGAGAATGTAAGAATGGATGATGGTCTTCAGTCAACTGTTCATCAAAGCAATGCTGATCTGGAGACAGTGGGAGCTGCTGGGGGAGATAA
GCAGCATTCTGGAGCCTATAATAATTCCAGTGCTAGCCAGTACAGACCTGGTATAGCATTAGGAAATGAAGAATATAAGCATAGGGCAGATGAAACTATCT

LG2 ref-14610 73.191 CCTTTAAATGCGAATGAGCTGCTTTGCCCCG

LG2 ref-43940 73.437 GTCACAGAGACGAACTCCGTGCCAGCAGTTT

LG2 ref-42400 73.752 TGTTGCTAGGCGATTGCTATGCGGTTTCTAT
GTGTAGTGTAAATGGCCTCTAACACAATTATGTATTATTAAAGCATTTTTCTTACTCAGTTCTAATTTTGTGCTGTCAGAAATCAGAAGATCGGAGTTTCTGAATACTTCAC
ATGTGTATTCTCCTTCGTCTCCAGCTCTCAGATTGTCCAGACGGAGGGAAAAGTTTCCATGCTGAATCTCATCAGTAAAGAAATGAGCTCTATCATGACGATCCTGCTGCTG

La2 ref-20070 7385 Chi3 11294772 GGCCTTTGGATGATTGTCACTATCTTCATATAGATAAACCAGTTGCGAGTTATTTCGTTTCCATTTTATCTTCAGTTTCTCTTTAAATTGGCCTAACTTTCTGTCAGCATAACA
GGGCAAAATCACTGAACCTCCCAGAGGAACAAACAGGAAATTAGAGGGTCCTTTCACAATGACACCTGCAAATGAAAAGATATTTTGTTTTTT

LG2 ref-45920 74.151 ATCAGCACACCGAGTTCTGTGCCACAGATGT
AGTTTGTTTGTTTCATTCATAACGTGTTCCTTTGTTTAGATTCCCACCACTCATCCATTACCATGGACACTAACACTAATCATGACAGCTGTATTTCTTTTAGTTAATCTCCAT

L2 refA8028 O 74163 TGTATACTTAATTCCCTCCTGTTCACTTAGTGTTTGTCCGGTCACCATTGTATTAAGTGTGTG[C/T]TGCATCCTCTTCGCATATCTTTTGGATTATTGCTATTAAAGCTTTGTC

- TGATTACCTGCAATCACCCATGACAGATGACCAGATCCAACATGGATTATGAGACAAAATTTCACACTGTGGCTCAGATGAGCCACAAACTTATATATTTCACCCAGTGTT

TTTGTCATCTTGCCATCACCTGTCCATATGACA

LG2 ref-33341 74.203 ACTCTCTCTTCGATGGAAATGCTTTCTCAGT
AATACAAATGTTATTTCATTTTGTAAAAATAATTTATTTTGAAAACATTTCTAGTTTTACAAAAACACATTTTAGCATTATCACTAATCTGTGTGTGCATTTTCCTTAAAAAC
CCATCAAGTTGACTCATGATACCATTTATTATAATCGCAATTGCATATTGCAATATTGACCTCAATAACTGCACTATGAAAATTTTCCCAAATCGTGCGACCCTAGTGCAGG

La2 ref11744 74243 CTGACCAACGTGCTTTACAAAACATCATAACACAAACACACATAAAACGGAGAGAAAAAAAAAAAAGAAAAAAGAAAAATTTAAAAACAGACAACATTCATAAAATAC
ATAGCACAAATTACTGACTATAAAAAGCAAGTGAACAGAAGTAAGTTTTCAGCAGTGACTTGAAAATTGGTAAGGAAGGTGCAGATCTAATCTGAAAT

LG2 ref-52460 74.406 AATCGTAAATCGATAGTACTGCGCTTCACTA
GACTTGTTCCTTTGTTAGACAATAACACTGCTTTGAATATATCACTAATGTCTTCAGATGTGTCAGTGTCTCTTTGTTGTGTTCTATCATGTTCACTGGCCTTATTAACATTAA
TGTATTTTGCTCTGTAGTTTATCATGAGTAGTTTATGTATGAAAGTCTGAATCAGCTCATTTTCAGCACAAGACTCGTGGGTCTGTAATGAATGTTTAGTTATCTGAAGAAC

La2 ref-13607 TATIS - Chi3 10164685 ATCTGCAGCTCTCAGTTTGTTGTTCCTATGAAGATGAAGTCTGTGAAATAGGTGCTCTATTTCTTCACTTTTGGTCTTTTCCTGCTGTAGGTCTTGATCTGAACTGACTCCTGC
TGCTCCAGTGTCTATGTTCTCTCTCTGTT

LG2 ref-30038 74.819 GGTGATTGCACGAGATCCATGCGAATTGGAA

LG2 ref-35293 74.847 AGCTCTATCACGATACTCCTGCTGCTGGGCC

LG2 ref-55927 75.1 ATCGCTACTTCGAATGGTATGCAACGTGGTG
TGCAGTATACGCTATGAAGTGTGCATTATGCAGTGCACTAGTATTCCATTCTGAACACATCCTCTGATTCAATCAGGTTTCTCTCTTATTAAAATTATTTTCAGTGTCGCCTA

LG2 ref.68235 75121 Chrs 9987401 CGTAATTCGGTAACATGAACCATATTAATCTGATAACTCATGCTGTATGTTCAGGACCTTCATACTGCGCAGGGCTCGTGGAAGGGCCGTGTGAGTTTGGAGGTTGTTCGA

GGAGCGGGAGGCCTTCAGAACGTCTAAGAGTCGAGAGAGAGACGACTCATTAGGATTATAAATAGCGTGTGTCATGTCTGCCATCGTTTCAATCATGACTTAATGGGGTG
AAACCCGAGGAAGGGCGTCACTGACAAACACACAT




LG2 ref-52335 75.432 GGTCTTTTTGCGATGTATATGCGGGTTGTTT

LG2 ref-32128 75.475 CAAGTTCTGTCGATTCTATTGCTACCAAGGT

LG2 ref-32541 75.545 AACGTTGTTGCGATGATACTGCCTATTCTAA

LG2 ref-41062 75.617 AAGTTCGGAACGACATGAGTGCAAGTAATTA

LG2 ref-17131 75.878 TTATAATACACGATGCATTTGCTGTGTCCAT
CAGCAACATTTTTTTGAGCGTTATAGGCGTTTGCAGCAGCTTTTTTGCGCATCATAGGAGTTTGCAGCAGCATTTTTGGATATCATAGGCATTCGCAGCAGCATTTTCGGGC

LG2 ref71180 8 75.895 ATCATAGGTATATGTAGCAGCATTTTTGGGCATCATAGTGCTGCATTTTGGGGGATAAGCGGTGT[A/G]TGCAGTGGTTTCGGGCGTTGCACATGCAGCAGCACCATTTTTT

- TTTTTAGCATCGTAGAGGTGTGCAGCAGTTTTAGGCATCATAGGCAATGCTATCTACATAGGCAGTTTACTAGGTTTTCAAACACAGCTTCTAATTGATATGCTTATTCAAG

CATATGCATGCAAATATTGCCTGTCAGAAATGTGCAT
AGATTTGCATGTAGGTGTTTTGGGATCGACTCCTCCGCTGCCCATATCCGAGACTGAGAGCTTGAAATCTGAAGCGGTTTTTGTTTGTGCTGGCCGACTTAGTGTAGGAGGC

LG2 ref:30141 76319  Chi3 10194201 GATGAGGCCGACCCGACCCGTCCGAGGGAACTTAAAGAACTCTTCTGGGTAAAAGGACTTCTGTTTTGCAGTGCCATTGGCTCCCTTCCGGAGGTTCGGTTCAATCCGGTG
TAGGTGAAGCTTGCAGGCATGAGCGGTTTCTTTATGCTCCCTCTGAGCTCCGAGTCTCTGGAAATGGGCTTGAGGATCTTCCGAGGACCTTTGGCCTGACGCAACGCCTTCA
GCTCCGGAGGCAACGCTTTCCTCCCTCGCTTCTT
CCAGGGGGTTAATAAAGGCTTTTTGAAGCGAAGCGATGGGTTTTTGTCATATTTAAAACTTTATAAATTCAAACTAGCTTCCGGAGAACGACCGTACGCATACTGCGCAAG

L2 ref18651 76.603 TCGACTTGTGCCAAGAGAGTAACCTAAGAAGCAACGAATGAAGCAAAATGTAGGAGAATTGTAATCTTACATGCCTCTCGTGGTTCAAACAAATAGGGCTGGGCAACAAA
CTCAAGCTCCTCTTCTCTTATATCGATATCCTTTGACATTTCTCTTTAAAATTTCTCATTTTAGACTTCGAATTAATGACCGGTGTTTTGTTTTGATCTATCATCTGCGCTTCA
GCGATCGTCATTACGTCATGCGTTGAGTCAGAGT

LG2 ref-21419_1  76.603 [A/CJAACATCATCCGATCAACCTGCAGGTACGTCA

LG2 ref-27662 76.925 AGGAAGTGTCCGATTTGCCTGCACTGACTCC
ATTCATTAGTTCCGCCGCACAAACCATATTAGCTGCATTGTCGGTAACCAGAGCCGGTTCTTTCTCTGTACTATTCCACTCATTTAAGGCTGTATTTAACAATGCTGCGATGT

L2 re£:30595 77.101 TGCTGGCTGTGTGGCTGGTGTGGACAGCCCGGGTTTGTAGAACATGAGACATGAGTGTCCAGACACATGCGATAAAGTGACACGTGATGGTGACATATGAGTCTGTTGCCC
TGGATGTCCAGCTGTCACAGGTAAGGGCAACTCTTTTTGCCGACTGGAGAGACATTGCTCTTAACCTCTGCATACATTTTCGGTATTGCCATTTCACTGAGGTACTTGCGTG
TTGCCATTACGTAGCGTGGTTCCAAAACATTAAAGGGGCTCTATGTAGGAATGACACTCAGTGGTCGAAATAGGTACTGCAGTCCAAATTCAAAA

LG2 ref-54756 77.194 ATCCATTCAGCGAGCCAACTGCTCGATATTA

LG2 ref-6042 77.45 TTTGACCCTTCGATGACAATGCTACTGATCA
TTGTTTTTCAGTAAAATATCTAAACATTCTTAAGTCAAGTAAGAAGCAGAATGACGCAGACACTGTAAGACTTTTTCAGTAAATCAAACATGTCTGTTGTCATAATGTCAG

L2 e£33960 19 77.525 ATGTGTTTATACATTCACAGGAAACTGAGTGCCTCCATTCTCCAGAGACCGATAGGTGGATGGGATACATGATCACATGACACAAACCAGCAGGAAGAGCGAAGCACIA/G

- JTGCCCAGAAACGTGCGTGTTTTGGCAAAGAATGGCACACACTCACATCTGGATACCTGTTGATACTGGAACCTGTTGGTATTAGAACTTTACATCACATTCATGACATTTA

TTCTTTTTATCCTCAGTGACTTACAGTTGAGGAATACGACGAGTGATTCATCTAAAGAGGAACATGAATGAACATGAGAAATGCTAAAGTTTCAGCCATCGT

LG2 ref-14417 77.526 TATCTGGAGGCGATTCCATTGCGCACAATCA

LG2 ref-44537 77.614 TCGGCGCCGACGATGAGTGTGCAGTTGTTTT

LG2 ref-27616 77.711 CAACTGGACACGATTTCAGTGCTTCGGACAC

LG2 ref-17046 77.824 GTGACAATACCGAGCGTTGTGCAACAGTTGA

LG2 ref-48722 77.929 GTAAAGATCCCGAGATGTATGCCATGAGATT

LG2 ref-71439 78.01 GCCGTGAGGCCGAGCCCTCTGCAAGAAGGGA

LG2 ref.34249 78,064 ATTTGGACTGACAGTGTGAACATAGCCATTGATGTTATACACGATTGGTCTGCGCAGAGAGCCGCATCAAGTCGAACACACCTAATGAGCGATTTATTGGTAAGAAAGAA
GGATTCTGGGCAGACGAAATAGGGGTGTGGCAG

LG2 ref-61698 78.153 ACCTGTATCCCGATGACCGTGCTAAGGTAGC

LG2 ref-48518 78.234 ACGGCATGAACGAGCCAAATGCCCTTTCCTA




LG2 ref-36808 78.252 TGGCCTTGGACGACATTTGTGCAGCTGTTAA

LG2 ref-3716 78.309 CTGTCCCAGACGAAAGAGGTGCATCGTGAAA

LG2 ref-8566 78.343 CAATCGACTACGACCAGGATGCAGGTTTTAT
ACGCCGAAAAAAATACACGCTGCTCACGTGTCACTGATGCCTGCAGTGTGAAACTGCCGTTAGGCTTTGTGCAACCCTTTTTGAGCCATATGAATTACTATTACCTGTATGC

LG2 ref58061 10 78.35 GGTAGTGATTGCCTGAAATGGAACGCTTCTGGATAGATTGGATTGTGTTTTCCTCTCCAAGCTGCCCTCTTCGACCACTCTTCCGCCTCTTACCAGAG[A/G]JGACGCATTTGC

- TGCAGATCCATATGTAACCTTAATCCAATTGTTTGACGACCTCATTTCAGCGAACGAGGATCTCCTAGACGTCCGGAATGATAGCACGTTTACAGTCTGTGGTGACGCATTT

AAATTTAGTAGTATCAAGTATTTATTGACCTTAGGACTTGAGGTGGGGTTCAGTGGCGAGAAGCTACATGTTTGTCACTACTAAATATGTTTTTGCT

LG2 ref-21471 78.35 AGCATGCACTCGAGGGAGCTGCCTGTGTGCA

LG2 ref-13271 78.425 CCAGAGGTTGCGACATGGGTGCCATATGGTG

LG2 ref-34552 78.432 TGCCATTACACGATAGAGGTGCTGCACGTGA

LG2 ref-45463 78.505 TCGTCCATCCCGATGCCACTGCTATCGATGT

LG2 ref-18534 78.552 AGGTAAGGTCCGATGGCAGTGCCGGACAGGG

LG2 ref-13984 78.645 CAGGAGACCACGATGTCCATGCCAACCTACA
CAGTAGTGACATTGCTGGTGAATGCTATTTCTGGCCACTTACTGTAGTAATCAGTTAAAGTGAGTGCATACCTGCAATCCCAGGTCCCTAACTCAAATGGTCCAACAATGTC

L2 refo14250 18,667 AAGTCCAACCTTTTCCTATGGTGCAGAAGGAAGTGGTATAGGCTGAAGGGGAGGCGTATGTGTTTTGGCACTTTTGTCATGTGTTTGGCAAAGCTGTCATGAAGAGATTAT
GGTCTGGGCTGAGTGGTCCATGCCAGGCCACCAATACAAGTCACGAAGACGCTGTTTGGTCCTGACCATGCCCTGGTGACCCTGATGAGCTAAATTAATTAGGACCCTGCG
CAGAGATACAGGTACCACCAAACGGTATGAACCTC

LG2 ref-54972 78.777 ACAACTTGCTCGAGGCCTATGCTTCTACAGT

LG2 ref-12048 78.783 AGTAACTTGGCGACAATATTGCATGGCTTAC
AAATAATATCTCAATACTGTCAACTGGAAACTCAAAAATAAGGCTACATTAGTTAACTACATTTGTTAAAATTAATATCAATAAGCTATACTTTTCACAGCATGGTTCTGTA

L2 ref-36329 78,798 ATCTTGGTTAATACTAATTTAAAAATGTATTAATATATTTTTAAAATGGAATGTTGTGGCTCTGGTTATGGGCAGTCCCTCATTTCTTTTTTCAGCTACGACACACTTGCCTG
TCAGTTTCTTCAAAGTGTCTGTTTTTAGGACCGCGGTAAGATTTTCTTTCACTGTCATCTCATATATGGAACAATTTGGTAAATTCTAAAAAATGAATAATTGAAATTGAAA
TTGAAATACACTTTATTGTCCCCAAAGGGGAAATTTGTGTTGGACTCAAGGTGTTTACATTGACAAAATCAATAAAAACATTAAAAAAAAAAAC
ACTCCCCTTATAAAGCATGGATTAGCCTGGACATTATTTAATATAACTCGGATTGTGTTCGTCTGAGAGAAGATAGTCATATACACCTAGGATGGCTTGAGGGTGAGTAAA

LG2 ref.45696 78,837 TCAGGGGGTAATTTTCAGTTTTGTGTGAACTATCCCTTTAAGTTTCCTATGGTAACGCTTAGATCTGTGCGACCAGATCGCAGGTATTGGCGAAGGAGAGTTGTAATCATAA
ATCCATCAACGTTTTGCAGACCGATGGATGTAACGTGCACAACAAGCAATTCTGAGGGTAGTACACCAGTCAAATGTAGAGGATTTAGGTTATGTAGCTGCAATGAGATAT
AATAAAGATCCATGCTATCAATGAGAACTAAAACA
ATGCAGCGCTGCCTCCTCTGAGACTCCAGGGCATTCGCGTACTAAATTATATCGACGATTGGTTGATTTTAGCTCAATCCGAGAGTTTGGCCGTTCAACATCGAGATGTAGT

LG2 ref7200 70,038 TCTCGCCCATATGAGAAGGTTGGGGTTCAGTCTCAACGCCAAAAAGAGTGTGCTCATTCCATCTCAGACGACCACTTTTCTAGGCGTGGTATGGGACTCGAAGTCCATGCG
GGCTCAGCTTTCGCCTGCCCATATTGCTTCAGTTATATCAGCTGTGAATGCGGTAAAACTAGGCCAGTCACTCACTGTAAAACAGTTTCAGAGATTGTTAGGTCTCATGGCA
GCAGCGTCCAACGTGATTCCTTTTGGTCTACTGTACGAGACCTTTACAGTGGTGGCTCAGGACCAAGGGGTTCTCCCCAAGGGGAAATCCTTTTCG

LG2 ref-56753 79.041 AAGCCAAATGCGAACGAAGTGCTTACCACGA

LG2 ref-66750 79.178 GCTAGTAACTCGAGGCCAATGCAGTTGGGGG

LG2 ref-68968 79.288 AAACTTACCACGAAGAACATGCAGATCAACA

LG2 ref-46281 79.391 ACGTGTTAGTCGACTGTTTTGCTCAGACTGG

LG2 ref-13970 79.568 TAGCCACAAACGAGGCTGTTGCTGTCTTGGG

LG2 ref-21148 79.672 TCTGACGATTCGACTGTGCTGCTCCAGACGT

LG2 ref-2949 79.82 CATCGTTATCCGACTAGAGTGCGGAAACCAC

LG2 ref-25485 79.931 ACTAACAGTGCGAACACAATGCAGAATTGTC




GGAGGAAACATGAAATAGCCTATATTGTTAATGTTATTATTGATTATAAAAGATTTTATATTTAAATAAAGGTAATTAAAAGAAAGATAAAAAATTACGGCAGTGATTTAC
GCTCCACCCCATATTCGTCACGGGGTGTTTAGGTTTAGGTTAGGGACTCACAAACTCCTACACTGTACTAGAGGCTCTGAACAGAAGCGAAACTTTTATCGATTCTCTTGCT

La2 ref53346 79932 GCTCACGACGTTCACTGTCAGCAAAATGGACATTCCCTTTGAAGAGGAAATGTTGCAAAACTGCAAGTACACCCTGAGAATGACTTGAAAGAGTTTATGTCCTAAATTTAT
TCCACGGTTTTGTTAGGAGAGATTGATTGTCGATTACAACCCAGTTTACTTCCTTAGGCTATGTAGTTTCGAGTTTAATGTGATATACGCAATAGGA

LG2 ref-17738 80.392 CGTTCATATTCGACCTGCTTGCCTGTATGTA

LG2 ref-30841 80.71 TGCCATGCCTCGAGCTGCCTGCTGAACAGTC

LG2 ref-60950 80.71 ACGGCTTATCCGATCTGTGTGCGATGTGGTC

LG2 ref-57127 80.753 AAATCTTCTGCGAAACGGATGCCAGCTTCTT

LG2 ref-72132 81.047 CTTCTACTGACGAGATGGGTGCAAGGTGGGT

LG2 ref-18390 81.21 CTGTCTACTACGACCAGGATGCAGGTGCAAT

LG2 ref-60718 81.361 AAGCAGTTCGCGAGTCTCATGCCTTTATAGA

LG2 ref-1744 81.381 TACAGTCTCACGAGTCTTGTGCTGAAGAAGA
AGACTCAAAGAATTTGGACAATTTTCATCCCATCTCGATTTTGCCGTTCTTGTCTAAAATTCTTGAAAAAAATCTCTCTTGTAAGAGCTTATATGAGCAGTTCCAATCAGGG

LG2 ref.20469 31 81469 TTTCGCTCCCATCACAGTGTTGAGACTGCACTTGTAAAGATTTCCAATGATCTGCTACTAGCTGCTGATTCTGGTCTTTTATCTATACTTATCCTTCTCGATCTTAGTGCAGC

- ATTCG[A/G]TACCCTTTCACGCTCCATACTCTTAAGCAGATTGGAATCTATTGGAATTACTGGTATGGCTGTAAGTTGGTTTCATTCCTATCTCACAAACCGCAGTCAATTTG

TACAACTTACACAGTTTAAATCTAAACCCACTTCTGTTGTGTTCCACAGGGTTCTGTCTTGGGACTTCTTTTGTTTCTTATTTATCTTTTGCCAGTT

LG2 ref-43933 81.526 AGGCAGAACACGAAGGAATTGCTCTAGGATG
TCACGGTTATATTTTTGACTCCACAACATCAATAACAATGCTGAAGGAATAATGGAGACGTACCCTGTAGGAATCAGACACCACGAAGCACTCTGGTATCCCAGGACCTCT

LG2 ref.14784 16 81605 Chr3 14643952 GGATGGGTCTTCATTCACCAGAAACGGTTCGGTGGCCTGAAACATAATATAACACATATAAGTCATCAGCATT[A/G]JCGATCGCAAGACTGTTGCTACTATTTACCCTTCAC

- TCTTAGTTTTTTGCAACTATTTTAGCAGAGTTCTTAATCTGCTATATGGTTCTTTGGAGGTTCAAAAAGTTCTTAACCATATTATAAGTTCATATCAACGGTTTCTGGGTTCTT

CGAACACAAATCATAGATAGTTGTATTTAAAAAAAA

LG2 ref-40400 81.635 GGGGGACCCTCGACACAGATGCAAATATGCG

LG2 ref-8761 81.704 CCCCCACTAACGACGCCCCTGCATACAGCAC

LG2 ref-57846 81.828 AGGGACAGACCGAGACCCTTGCATTAAGAAC

LG2 ref-48929 81.872 CACGAGGAGACGAGGAACATGCAGCTGGATC

LG2 ref-44984 82.088 GATCCTAATGCGAAAGGTCTGCTGTCATCCT

LG2 ref-28850 82.134 GGTGAGACTACGACCCTGATGCAGGTCAAGA

LG2 ref-9732 82.31 ATTTGGGTTTCGACAATTCTGCTACAGCTCA

LG2 ref-53222 82.392 TTTTCCCCAACGAGTAGCTTGCATAACGTAT
CAAAAGCCATTTCACTGCCTGAAGTTTAAATAATGACAAACTAGAAAGCAATATGCTACCATTTAAGCTGTTTAATTGTAAATAAAATACTTCCTAAAGCAACAAGAATGA

LG2 ref67685 82,305 TAAATGCTGCTATGCAATTCTAGAACTAGTTCAGCAGCTGTTTGATTATCAACAGAGAGGATTGTTTATTGTGTTTATTGTGCATTACAGCTGTAACAACCACAGTGATGCT
CCCTAGCCTGCGTGAATTACCTGCTCAGACCATGTGCCCTCACTGTAAGCACCAGGTGATCACTATAACAAATCACTACTCCGGACTCATGACCTGGATGGTCTGCGGCTG
CCTTGCCCTCATAGGGTAAAATTCAACCTTCTTATTCCTTGATAATTTCATAAAGCATACTATGCACTCATAAAAATGAAGGTTCTTTATTGCATCG

LG2 ref-30543 82.404 TCAGAAAGGCCGAGTTCTTTGCGCATGCGTC

LG2 ref-40797 82.743 ACCGAGGACACGACCACAGTGCAACCCTGAA

LG2 ref-42943 82.751 ATTGCTGGCGCGATCTTAATGCCATGCCTGC

LG2 ref-39078 83.178 GGTGGTAGTACGATGTGTGTGCCAGACTGAT




GATGATCAAAAATTAGTTACTTCATAAAGTGCATATGTGATTTTGCCTGTAATGAAGTGATCGTTTTTTTGAACAGTGAAATGTTACTAATAAAGTTATTGTGTGTGTTTTGT
GTGTAGGTGCTGGTTGAGGGTGGATAACTACTTCATCTGGAGTTTTATCGGCCCTGTGTCCTTCATTATCATGGTATTGTTCTCTCCAAACATTCAGCGATCTCACTGCTTTG

La2 ref-23485 8333 Chr3 20721860 CTCACAGAGTTTGTTCTTTTTTCCCTCTGAAAAGTGCTGCGCTAGTCATATCAAACAAAGCACTTTTGTTCACCTATGGATCTGTTGCTGCTGACGGCTATGTTTTGGCTGTA
ATATGCTTTATATGAGTGTGGAGTTTAGATTAGGTTTAGATACAGGAACTTGCTGACATTTTTGTAATTACAATATATTTTACTAATACGCT
CTCACCAGCACACGATCATTAACTTCCAAGAAGGAATTTGTCACACGATTGTCAAACCTGGTTTTGTTCCTTTCTGCACTCTTTAATGCTCTGCGTGAAGCAAGCAAATAGC

L2 25720 83.64 TTTCTTCCAGGTGAGACTTCAGATGCTTGACATACTCAGAATGGGATATCTGTGGACCGTCCTGGTATGGCAACCCAAAGGCAAGGTCGACAGGCAACCGAGGCTGGCGC
CCAAACATCAATTCATAGGGGGTGTATCCTGTAACTTCATGCTTCGTGCAGTTATATGCATGAACTAATGGCTTGACAAAATCTCTCCAATGAGTTTTGTCTTTCTCATCCA
ATGTGCCAAGCATGTCTAGTAGGGTCCTATTGAAGCGTTCAACAGGGTTTCCCCTAGGATGGTAAGGCGTTGTTCGAATTTTCTCAATGCCTGATAT

LG2 ref-2046 83.811 CGGCCCAACCCGACTGGTTTGCAACCAGTTC

LG2 ref-31993 83.921 CTACTGATCTCGATTGTTGTGCAGCACTCTA
TGCGAGCTCCAGGCCGTCAGCGGCCGTTCAGTGCTCGTGTACCCGCCGAGAACAGTGCTTCGGCCAGTGAAGTTCTACACAAGACTGGCAAACAGGACAAACACCAACTG

L2 ref11471 84.197 ATTTTTATTATTCACTTTTTCTGATGGAAAACAAAAGCCATCAGAAGAAAAAAATAAAAAATAAAAACAGCAGCCGCCTCGTAAAGGACAGTGAGAAATTTGAGTCTTTG
ATCTTTCACTAATGTGTACCTCAATCCACAGGTCAAGATGTTGTTCCAGAATGTCCCAACGTTCCTTATGGCGAGAGAGTGGACTGTTTCCCAGAACCCAACGCTTCTGAGG
TAGACTGCAGTGGATATGGCCTACATTCCATACAAAC
TAAGTAGCAAAAAAACTGGAATGATATTAGCGTCACGGGGTTGCTTGCGCAGGAAACACACTGCTGTAATTTGAGTGGACTTCACTTCAGAGTTGGTCTCAGTGGACACCT

LG2 ref.36003 422 TTCAGCCAGCGTTTCACTAAGCCCAGATGCGTTTGGGCAAATCCGATCCCTTCCAAATCTTTCATTGGTGCACCGCTGTCGCTATCAGAGCGATTCCTGCAGCTGTGTGACA
GCCTGATGCAGTGATAGGGATGTGTGTGCTGAAGACATAGTTTCAAACAGGAAGCCAGGGCTAATGATTCACAGATGGTTGGGATGGCTGCAGCGCCGAGGCCTGGGCTT
CGTCATGGTTGTTTGTGATTTATTCGGCTGTTACTCT

LG2 ref-2945_14  84.589 AGGGTCATACCGA[A/T]TGAACTGCCACGTCTCCC

LG2 ref-2091 84.786 CAGTTTATTTCGACCAGCTTGCTCCTCTGAA

LG2 ref-34368 84.98 GACGACTGAACGAATCTGTTGCAAGTTATCC

LG2 ref-2945 19  84.982 AGGGTCATACCGAATGAA[C/T]TGCCACGTCTCCC
TACGTGCGTATGGCCCCGACTACACCACTGACACTGACGTGAAGCTCTAGAAAAGGGTCAGATGTCAATTGCTTTGGAAAGAGGGCTATTGTCCTCTGGAAAGAAAGATG

L2 ref33277 24 85.187 ACACTGATTCTTGCTACAGCAGTGTTTGTTCATGCTGAATCAGATTCAGAGTTGACAGCCATGCTGCGTGCATTAGACTCGTT[C/T]TGACAGACTGTGGCTGAATGATTTGT

- TTCTGGGCTCGGAGTGGGACGCGAAAATCACCTTGCCCTGCCCCGTGCCTTTCTTCCTGGAGGTGCATGAAAAACTTTGTAGTATGGAACAAGTGTGCCAATATGGAAGGC
CACATGTACCAAAATCTGCTTCAAAAGTTTTTCCTCTCT

LG2 ref-13769 85.903 CCTTGTACAACGAACACACTGCCAAAGATTC

LG2 ref-35815 86.061 TCAAGTGAGACGAGTCTGTTGCATAAATCTG

LG2 ref-68427 86.349 CCGGGGGGCCCGACCCCCCTGCCCGCAACAG
TCACCCCACCAAGGAACTTGACGACCAGGTTGCACTTCCCAACCGACTTGCCTCCTATGGGGTCATGATAAGCAGATATTGCAGCAGCATAGACTTTGAGGGTGGAGGGA

LG2 ref17326 96,656 GAGAGCCTTCGCTCCAACCCATGCTACAGGAAGGTAAGCACAACACCGATCGAACACTTTTGGGGGTCTTCCACTTCAGAGCATAAACTTGTCTCGTAGACGGTGCTCGTG
CTGAAGTGATGTTGTTAAGTACCTCTTGGGGTAAGTCACCTAGAACCTCCGGGTCCCATCCAGGGGCCAGACATGGAGTTTCCAGAGGTCTGGGCACGGGTGCTACAGGGT
GCCCCACCTCTGAGAAAGCAGATCCTTCCTCAGAGGAATTGGCCAAGTAGGGGCTGTCGCTAGGAGCATCAGTTCTGGAAACCAGGTCCGGTTGGGCC

LG2 ref-26253 86.761 CACTGTGTCCCGAGGGGGGTGCTATGGGAAA

LG2 ref-47747 86.851 GCCTGAACCTCGATAACACTGCCACGAGCTG

LG2 ref-52787 86.919 ACAAGGAGCACGAGGTCGATGCATCCACTAC
GATTCTGTTAGCATTTAGCTAACAGAATAATAGCAACCTTACCTGTAGCAGCTAAAGTATTTTGTCAGTAAATTAATGTGGTAAATTTGTCTTGCTTACTGATAAAACACAC

LG2 ref.45600 $6.943 TGAACGGTTGCTAACAGTTTCTTAAATGTTACATAGCCTACATTTACAATTTTATACAAAGCAACATGCAGTGCATTCAGGATGTACATGATCTTTCTAGCACCTTGCTGTT

CCTTTTAAGCTACATTTTGGGGTGATTACAATTTGAGCATGTATCTAAGAAATACAAAAGCAACATGAGCACATAAATACAATGCCATCATCTCTACTGCTGTACTACTGTT
GGCCTTTGAGTTTGGTTTGGTGATGTAAAGGCC




LG2 ref-56250_7  87.034 AGATGT[G/T]ITGACGATGAGGATGCGGATGGTGTC

LG2 ref-62177 87.2 GCTCTCATAGCGAGAGGAGTGCATGACTGAA

LG2 ref-36577 87.326 CTGCTCCGCGCGATGGACATGCACCATATAC
TTTAGTTTTTTCCCCTCCGTTTGGCCTAAAATACTGTGTTCGTTTTCATCCAGTTTGAAATGTTGACTGCAAAGATTTTCCGTTACAACGTTCTCTCTGTATTTAGGATTCTTT

LG2 ref-15895 87356 GTAGCCTTTATCCGTTGCCTACAATGTGCTGGATCCTTCACTGGAAACCAAAGTAACTTACTCCTGCACAACCTTCGCTCTTTAAATTCTTGCACCCAGGAGCAATACAAGT
CGACACTATTTTGACTAAAAGTTTGCTCAGGATTATTTCCTACTAAAGCAAGGCAGTATTGGACTCTGGGAGGACACTGGTGGGAGTGGCCTTGAACAGCAACATGCTTAG
TGCATTATGAATGTTGATTTTTTTTCTTACCT

LG2 ref-34218 87.488 AGCTCACCTGCGAGCCCTATGCCTGCAGCCA
AAGTGAAGTTGAAGAGATTTTACCTCGGCCATCCCACTCAGATGTGTCCTGAGTCCAGTTTTTCTGGGCTGCACACAGACACACCAGCGACAGCAGGTTCAGAGCGCTCTT

LG2 ref-8445 15 87.95 CATCCTCATCCTCCTCAGAGAAACAACAATGATGTCATTCAGGACAGTGCAAAGCTGCAGCATTGAGCGCAG[G/T]IGACTTCGTCTGACATTATTTTATAAGAGTTCATGAA

- TTTCAGCATATGCTTCACACATTTATGAACATTTCACTGCTGGAATGAGTCAAATAAAATCTGATGAAGGGCTTCATTGACCGTCTGGTAAACAGATTGTTGACGGACACA

CTGTGAGAGCATGCAGGGTAAATACCGAGCAGATGCAGA

LG2 ref-16317 88.121 TGGGTCAAGACGAATCGATTGCATCCCTATG

LG2 ref-18487 88.309 ATATGTGTACCGAGTTTCATGCTGATACATG

LG2 ref-7925 88.694 GTGCATCCAACGATAGCCGTGCTGATGTCTG

LG2 ref-53445 89.036 ACAAAAGACACGATACTGATGCACAATGAAT

LG2 ref-19121_1  89.098 [A/G]JCTTCCTCGTCGATGGTAGTGCCCGCACTCAG

LG2 ref-58582 89.562 CCCCCTTCAGCGATGTCTTTGCAAGCTGCCT

LG2 ref-7014 89.574 TTCGGAGATGCGAGCTCCATGCCATCAACGG

LG2 ref-25723 89.75 CGAACATTCCCGAGTGTATTGCTAGTGGCCT
ATATTTTGATTTATAGATTTGAATCTATGATAAAACAGCATAAATTAATCTTTAATAAATAAATACATAATGTCCGAATACCTGTGGTGGTTGTTTTCACAAGTTCACACTT

LG2 ref.348 £9.965 ACAATCGAATAGAGTAAAAAAATATAATAAGCGTATTTGGTGTGAAAATTAGCCCAATTTAGCTCATGCAGAAAACTCGAGGTAACTACAGGTGAGTTGGCTCTCTCCAG
CTGATTAGATAGACCGTTTGAACGCGTTCTTCCCAAACTTTGTTTATAAAACATCATTTGTTGCTTGAATTCTGCATTCTCTTGAGATGCAGACATGTAAGAGGCTGACAAT
TAGCTGAAAATTTAATTAGTGACATTTAGCCTACA

LG2 ref-24103 90.285 GTTTCAAGATCGATGCATATGCATGAGCTCT

LG2 ref-31481 90.455 TGACGTGTTACGACTATATTGCAAGTAGCGT

LG2 ref-26845 90.564 GACTGGTATCCGATATCTGTGCTTACATTAC
CCACATTATCAACAACTCAGACAATAAAAAACTGTAAAGAATTTTTTGTTGTTGTTTGATCTCAAATGACCCGTTTTAAGGGCCTGCGCTGTAGCCCAAGACAGCCCTCCCA

LG2 ref6526 15 91327 ATTCCAATTCAATAGAAGAAGACACTAGTGATGGTAGAAATAAAGCGTTTTGAAATGTAAAGCCAAGGCAT[C/TITCGATCGCTCCTTGCTGGCTGCATTATAGGTCATAA

- ACCCGCCCTCTCCATGTAGGCTGGTAATTGAATGGGATGCAAGCCAAACAAAGTAATTTCAACAAAGTAATTTCTTTTCTACAGTCTATGATACACCTTTATAAACCACGG

ATCCTTAAAAAGTCAAAGTATTAAATTAGATTTTTAAAA

LG2 ref-6526_29  91.327 CAGCAAGGAGCGATCGAAATGCCTTGGC[A/T]TTA

LG2 ref-55831 91.736 ACATTTGCAGCGATTAATGTGCCAGGTTATT

LG2 ref-32178 92.206 AACCCAGTTCCGACAACAATGCATTGGCTCC
CTCTGACCGGCTGGGCCGCGGTCTTTCTTGGCACATAAACAGCTTGGAGCTGAGAGATGTCAACCTGGCCCTACTATACTTTCTCCCCTTTCTCACCACGTCATCATCAGGA

L2 7791 92,419 CGGACAAGATGGCAGTGGTGTCTCACATAAATCGCCAAGGGGGCTCACGGTCACGCACCCTAGACAGGCATGCGCATCGTCTCCTCCTTTAGGCTCAGGACAGGCTCCTTT
CCCTGAGAGCGCTTCACGTTCCCGGGACCTTGAACCTCGCAGCAGATTTTCTGTTGAGGCAAAAGCTCAGATCGGGGGAATGGATGCAAAACCCTCAGAAAGTAGCCCGG
ATTTGGGAAGTGGTCAGCAGAGCAGAAGTGGACCTC

LG2 ref-70648 92.855 ACAGTCAAAACGAACTTTTTGCCACACCTGC




LG2  ref-13906 93.353 CATGCATATTCGAGCTGAATGCACTGCTAAC

LG2  ref-12268 93.769 TGTGAATTAACGAGCCTGTTGCGGTGAGTTT

LG2  ref-14709 5 94261 GATA[C/T]IGGAATCGATATTGATGCCGGTGAAATT

LG2  ref-14709 17 94297 GATACGGAATCGATAT[C/TIGATGCCGGTGAAATT
GCAATTATCGGTAAATATTGACGCATGAATCAAAACATTAATTGAAATATATCGGAATAAGATCTTTTGAAATGTATATATAATACATATTGTGTATAAGAAATATCTTGC
GATTTTCTGCTAAAGTTGGGAATCTTTAGCACTTTTCACAGATAGAGAATGGGAAACGATTCAGAGCTATTTCTATATCTATTTCCTATTCCCTATTCACTATATATGTGCCA

LG2 - ref7760 94.605 TTCACCATGTAGAATCTAGTAAACGTGTGAGCAAATGACAGAGCTATAACAACCCAGCCACGACACATAATTGCGAATAACATGCCTTACCTTAACACAGGCCTGGGGTC
AGCTTCCTTTGCTGTTGGAGTTAACATGTACTAAACATGAGTGGAATTTGCACCGCAGCGCCCCCAACCTTGATGCTCATCACAAGAATAGCATGTA

LG2  ref-10502 94.656 GTAAAGTTCTCGACTGCGTTGCCGAAGAGGC

LG2  ref-57455 94.954 GGGTGGTGGCCGATGGAAATGCTGTCACTGA

LG2  ref-35107 95.169 AGTTGGCTAACGATGCTTTTGCGAAACATTC
AGTTGAAGCCCTTCAGGGTATTTTTCACAACACCCTGAATATAATCAGATGAAAAGTTGTTCATAATCATGGACACATAAAATGTTTCAGTGTTTGTGTTGGTCTTCTTAAA
CTCCTCCATCTTTTCCCTAAATAGTTCCAGTTCCTTCTCGGATAAATAGCTTGGAATGAAAACTGCATCGCCAGTTCCTTCAGTCTCTTCACAGGATTCGACTCTTATGCAGT

LG2 - rebS3ITs 95,783 Chi3 6675028 TGACAATCATGACTTGTGGATATTTTGAAAAAATGTTTTGCTTCAAACATTCCTCCCCAATTTGATGTTGGAGTGTTAGTACTTTGCGAATGCCTTGGAAGTCATCGATCAT
GAGCAAAACGGGAAGTCGTGTTGGTTGCTCTTTTGTCTCATATGTTAGTAGCTGCACAACCTGTTTGGCTACAGTAGAATAATCATCTGTTGTG

LG2  ref-12302 96.285 CTCACATGATCGAACATGCTGCATGACGAAC

LG2  ref12520 1  96.934 [C/G]ITAGTATTGCCGATACCGATGCCTATACATTT
GCTAATACAAACCTGCCTGCTGCGGGAACAAGGGAGCGACCCACACCAACCACCCTGAATACTAATATCCTCCGCCATGCCGCCCGTAACGCAATGCATGCATGAGTCGG
ACGCCTGCCTCTTTAAATTTCTAAGAAGGCCATATTCGTGTAGTTGCTTGAGCTATCAAAGACCTGCCTGCAATGGCTTCACTCGCTCGCTCTTCTGTGATGAGTCTGTCTTT

LG2 o rellass? 97488 Chi3 10544331 TCTCTAGAAACAAGACATGAGATTCCAGCGAGCAGAGGTGTGACGTGTCTCCAGTTTGACGCTGATCTGTAACTGACGGACAGGTCAGGTAGTTTTGGAGTCTACCAGCAA
TTACCGGCCTGTCCAGGTGAGCTGAAGTGCTGTGG
TTTTGAGCATCAAAGGCATTTGCAGCAGCAATTTTTGGGAATCATAGACAGCAACAGCATTTTTTGCACATCATAGGCATTTGTAGCAGCGTTTTTTGGGCACCATGGGCAT
TTGCAGCAGCATTTTTGGGCATCATAGGCATTCGCAGCAGCATTTTCGGGCATCATAGGCATATGTAGCAGCATTTTTGGGCATCATAGGCATTTGCAGCAGCAATTTTGGG

LG2 o rell6109 7811 GCATCATAGTCAGCAGCAGCATTTTTTGAGCATCATAGGCATTTGCAGCAGCATTTTTGGGCATCATAGGAGTTTGCAGCAACATTTTTTTGAGCGTTATAGGCGTTTGCAG
CAGCTTTTTTGCGCATCATAGGAGTTTGCAGCA
AGTTTCTTTTTTGTCCCAATAGAAATTAAACTTAATTTTGTTAAACATGAGTACACTGGAAACAGTTGTTAGTGCACAATGATGTTCTCCAGTGAATCTCGATCAGAGTTCA

Ly rebSsETS 10 98.367 GCGTTCAGATCCGGGAAGTGAGTGAGAGAGCAACTCACCAGAAAAAAAAACCTTCATGAATAATGCA[A/C]ICATGTCGCTCGGTGTAAATGCTACTTTATAATAAACCGTG

- ATATCTGTATATGCGGCTTCCAGGAATATGACAGCGAGAGGGCTGAGGGTAATTATTTTACCCCGGCTCAGACTGCTTGCACTGCACAAATCCTCTAAGCGCCGCGTTACA

GAACGACGTACAACAACAAATCCAAATGCAGCTTCTCTG
TTATTTGTTTGTTTTTTATTATTATTTATGATTAATTATTATTATTATTATTATTTTAATTGTTTTTTTTTTTACTTTAATTTAGTAATTTTTTAAATTTTTTAAATTTTTTAAATT

Loy rersens 05679 TAGTCTCATCTTTTTTCATCAACGATATTTCATGTTGATATAGGCACATTTATCATTTAATGGCATTGGTGTCATCTTGTCATCGTCTCGTCTTAGTCATGGGAAAAAAAGGT
AGCTGACAAACATTTCTTTTCATTAACGAAATTAACACTCACATGCGATCAACCAATAGCAAACCACAATCATCCAATCAATTCCTGATGGACAAAGTCAAGCCCCGCCCT
ACATTTGTTCTTATTTCAGAAGCCATTT

LG2  ref-34482 98.991 GGTGAAGAATCGACCCGCTTGCTGAAAGAGA

LG2  ref-21564 99.334 GTGTTAAATGCGAAAGCAATGCAAACAAAAC

LG3  ref-62608 0 AAACTTAATGCGATGCACTTGCCTCAGATGC
ATGTTCTGCACTGCAGTATAGACAGATGGCTTTGGGCTTGGTAGGTACTTTGGGGTATACTGCCTTGGGTTTGGTTAGTGGTTCTATGATCTGTCTTTGTTCCATGCCATGCA

L3 reb1a002 15 14st GTATGGTGGTTTGTTTGCTTTGTCCCCAAATTGCTGCCCTTTGATCTTGCTTTGTGGCTCTTGTCTCGTCAGTTGGGTCGAATTGGGTCAGTTGGGTCGAA[A/GIGGCTTGCAG

GGCATTGGTGTATGACATAACTGACTCTGCATGTGCCAACACCAGTCTGTGAGCGTTAAGGACCTTCACATGCTTAAGAAGGATGGAGTACTTATAATGCTCTGGTAATTG
GGGGTGGAGCAGGTTATCCAGAGCAATCCTAAGTTCCACATACTGGGCTCTGTCCTCTTTAATGAAATCTGGGAAGGTGGGACCTTCTACTCTTGGA




LG3

ref-28172

1.591

GAGATGAACTCGAAATGCATGCTTTAGTCTC

LG3

ref-13312

1.733

GTCATAGACTGATTCATTAAAATTATAATGTACTATACTACAATATAACATAACTTATTTAACAAGCATTTAAAAAGTCCAAAATTCAGTGGTAAATGTTTTTTTTTTTTTTT
TTTTTTTGAAAAGTGATATGTACAGATTGATGAGAATAAACGTATTAAATGTACCTTGTCCCTGTAGCAGATGGATCGCCTCGTTTTTCCAGCCTCACCCTTTATCTCCACTT
CACACACTCGAGCGAACTTCAGCAGCCGCTGATGGTCAAAGCTCTTTGAAATGCCAAGATGATGACAGTCTCTGTGAAATAAAACTCAATGATGATTGAAGTACAATGATT
CAGATTTAAAGAATTATAATTTCTTTGAACTA

LG3

ref-63062

2.512

Chrl

40738028

CTGGGTGTTTCTTCATGGGAACATCAAACCCAACTTGGTCATTCCATTGAATATCACTATAGAGGAGCTGGTTATTTGCATCCATTGTATAATAGACTTAATTATTACCAGC
TATCCCACTGTGACAGGTGACCATTTGCTTGGTCTCTGCTGGACTGTCAGACCTCTTCTCCAGATCTGCATGTGCATTGACCATTACCTGGCAGTGATTCATCCAGTAGCATT
CCTGAGATATAAGGGCATCCAGTACAGGATTGCATTGGCAGCAGCAGCTTGGCTAATTGCAGTGGGAGACAGCGTGAGGCTCATTTTCATCAGACTAGAATATTTCCCAGA
TCATGTATTCTTTCTGTTTTTTTACATTGCAGT

LG3

ref-40868

2.584

TTTCCATTTGCGATGCCTTTGCTGACCTCTG

LG3

ref-32121 3

4316

GGATCACGCTAC[A/TJAACATAACGATCTTATTGCTGTGTCCGTTAACCCATAGGCTAATTCCCACTTTTGGACGCACAGCTGATGTTTGCACGCGCAGTAAATCACTTCCG
CGAGAGGATAACAGATCTACACGCGAAACGGGAGCCCGCGAGCTCATTTTAAACCCGCGCGTGCATGACATCTCCTCTGCGCGCGAATCAAGCCGTGTGCTCGGACACGA
CTCGCAGCACGCGCGTCATCATT

LG3

ref-15588

4.844

AGAGTTTGAGGAAGACATAACATTTCTGGGGGGGAAATAAAACATCCTCAGATACACCACCAACACCAAGAATAGTGCATGTGAGGCAAATTGCAGAAGCATGAAAAAA
GTTATGTAATACTGTAAGTGATTAGTGGAGGAGTTTGTTTTGGTTAAAATTTATGTCAAAAATCCTGCAAGCACAACATGCGGTCTAATCCAGGTTTAATCAATGGGTGGT
GCAAAATGGAATGTCTAGATTTCAGTAAAGGCAGGTTTAAAAATTTAAAAGCATTTGACCCACTATTTATTTGCTTGGAGCTATAAATGTCTGGAGAGGAAACGGATTTGT
GCCATTATAACACTGTTGCTGTCTGCCCAAGCAAACTG

LG3

ref-26631_9

4.958

AAGTCTTAAATTCAGTTTTATCAAATTTATGGTCATAAAAATATCTTAAATATTTTAAATGGTATAAGAAAAGTCTTAATTATAATTTCAAGAGGACTTAAATTTGGCAACG
GAACAACAGAAATCGTGATTATGGCATATGTGATTTTTAAACTTTAAAAGGCTATGATTTAATCACACATGAGCGCTGCATGTTCCAAAGTAAAAA[C/TJACGACACAGTT
GCTTGATCTCACGGTTTCTGCACATGATGTGAATCTCCCATTCCACCACATCCCAAAGGTGCTCAGTTGGATTGAGATCTGGTGACTCTGTAGGCCATTTGAGTATGAACTC
ATTGTCATATTCAAGAAACCAGTTTGAGATGATTTGAGCTTTGTGTTATGGCGTGTTATCTGCTGAAAGTAGTCATCAGAAGTTCAGGACATAAAGGGAT

LG3

ref-5993 17

5.173

TCGCGATATGCATATCACAATGGCATGCAATATCTGAATGATTTTAATAGACTACTTCAAAACATGCAAAAAGTCAAAGTTTTAGGTCGACGCATATTGCAGAGAATAGAC
TGACCACGCGACTGTTACTTACGTGATGTTAAAAAGAGTTAAGCTCAATAAGTTGTGGAAAACAAATCCTTGCGGTCTCGCGCTGTCTGCCACACACACCGAAGCG[A/GIA
TGCACATGCTTTCTGACAGCGTGTGATCCCTTCAGTTCTCTTTCGCACTCGAACGGTCAAATACACACACATGTCAAAATGCCTGTATTGACGAGCATTCATGTAAACACAG
TTGGTTATGTCTTAAGTGAACGTTTTCAGTTGGGAAAAAAAATTAGATGTGTGTCAATAGGGCTGCATTTACACTGCAAGTCTTAATGCACAGATCCGATC

LG3

ref-38179

5.797

GAACCACCTCCGAAAGGGCTGCAGAATGACT

LG3

ref-8640

6.03

GTCACCCTCGTTATGACTAAAGACGGAACGGAAGATCAGTAATCATCTGATACACCTTCCACATGGAGATGACGGCCACATGTTCTACAACAACACAGAACAAAGTGGTC
TCTTACAGCCAAACACCGCTGAAAACTCAGTAGTACCAGGAAACACAGTTCTGGTTACTCATCACCCACCAATAGATCCAACGAGTTCCCATCTCAAGAACCATACTTGTG
CAACAGTAACAACAGTAAGCACAGAAGGTCAGACAGTCTGTCACAACCAGGAGGCGTTACAAAAGGAATGCAACGTAGGAGACAAAGTTTTGCACCACAGCTCAACGCA
GCTATGTCAAACTACCTCTCACTTTCTGCCAAAGAACTTCCTGCCTCACTGGACTGACTCCCATCAGATTATGGACAATCCCTCATCCCAAGTCCAAGATG

LG3

ref-40859

6.516

ACGAGTTGAGCGATTAAGGTGCTAGTCATGA

LG3

ref-42960 28

6.724

AAATTCTGTCATAATTTACTAAACACAGAAGACTTTTGATAATATTCGGAAGCATTCGTCAAGCAAGGACGTCGGAGCTTCTGTTTAGCACATACAGTACATAGAGTGCAT
AAAATATGGTAAATAAAACATGCATGCTTGATGTGCAAGAAGCAATGAGGATTTTTCTCATGTGTCAAGCAAGGACGTCGGAGCT[A/G]JCTGTTTACCATATTTGATGTGCT
CTATGTATATCCATTAATCAGCGTTTATTTGTGAATAAAAGTCTAAATTAAATCTGTTCATCAAAGCTTGGATTAAAACTCTTGATTCATATGGATTACGCTTAGAGTGTCTT
TATGTGTCTTGAAGCTTGAAAATATTGATTGTGTATA

LG3

ref-42960_29

6.768

ACAGAAGCTCCGACGTCCTTGCTTGACA[A/CIATG

LG3

ref-18462_23

6.848

Chrl

24192481

CCACAACACACAGGGCTTTCAAGCGTTTTAACGTGCCTTGCTTTGTTCTATCGCCATGTGTGGCAATTGATGGAACAAAAGAGCAACTACTGAGGAAATCAAGCCAATTAA
CAATCGTTTCAACCATTACTGTACCTGCAAAAATGACAAATGGGACGATAAAACGAAGGGGTTAAAAGCAGAACGGCTCTTCATAGGGAACTGGAGGAACGACAGGGAT
GC[A/C]JGTCTCTGAACAATCCCGTATTAAAACGTGCCCAAAGCCAATTTCTTATCTTGTGATCAAAAGCTACTCCACTCAAATTTGTAGTGTCCATAACACGCCAGAGAGAA
AAAGGAGGGAGGTTATATCATGAATATTAATGTACTTCTTACTGCATTATGCATGAGGAGTTGTGTTCCATAATGAGTATGTGTTACTAAGGCGATAGATCTT




AATCCCATAATGCACCTCAATCAGGGGTGTCCAATCCTGCTCCTCGTGGACAGCCAATGCCAACCCTAATTAAGAACACCTGAAACAGCTAATTAAGTTCCTCAGAACCTC
GGCTGCATCGGAAATCTTGAGTAGATTAAAGCAATAAGCCCCAAGAAGCCGTGGTTTACAGTAAATTTATAACAGCAAGGGGCGTTGTTAGGCACGACACGAGCGGA[A/G

LG3  ref27025 19 7484 JTGCCTAAAACCCCTTTAGCTGTTATAAATTCACTGTAAACCACGGCTTCTTGGGGCTTATTGCATTTTAAAATTTGAATAACTAATTACTTCACAGCAGCTAAATAAGTCAG
TTCTATGTAGTATCAATGTGTGTAGTATGAATGTCATCTGGACGGACTACATTCGCCATGTTGTCATTACCATGTGACCTACCAGCGTCAGTTACGTCGCT
LG3  ref:27025 24 7.486 AGGCACGACACGAGCGGAGTGCC[A/TJAAAACCCC
CGGATCGTGGAGAGCGTGTAAACAGACTGTGGAAAACTAGCTGCCATTTTAGATGACCGTGTATGATAATGAGACCACCGACCCAGACTCTGAACTCTTCTGTCGTACTGA
AATGCATTACACCCACAAGTCTCTAGACTTCTCTATGATTCTCTGCTGCACACATTCCTTCTCGTTTAGCACCGATCTTGTTTCTTGAGCGTGAAATCACAAAAGGCGCATCT
LGS relT084T 7897 Chrl AT TCTTAAAGACTGAGGACGCATCTTGTTTTCTTATGTTTATTTTTCAGTAATAATCTCAGTTATGGGAAAGGTAATCTTCACTAATTACAAAGAAATGGAACAGTTTTCCA
TGTAAAATGTACAGATTCCCAATATTGCATATG
LG3  ref-8886 8.181 CCTGCACCAGCGAACAATATGCTAGGATGAA
AGTTTGTGTTCATGGTTTGTTTCATGTCTTGGATTTTGTTCATACTTTATGTTTCATGTGTTTGGATTTTTGGACACTGTAAATAAACTGCACTTGGGTTCTCTCCCCCATCAT
CTTCATCTGCTTCCACGTCAGCACCATTAAAATTGGATGAGGGATGCAGGATACATTGTTATACTAGTAGGTGGCAGCAAGATTATTAGGCTTGTTCGACTTCAGTGCTGCA
LGS ref62863. 31 881 CAGA[C/TICGATTGGCGGCTGACTTGAAGCAGTGCATGCCAGTAAGAAATTTTGTCCGACTTGAGACAGCGCCAATGCCATGTGACTGTGACATATGGCTTCAAAGTACCG
CAAGAGCAATTCGAGATCGGCCGCCTGAGTCAGCCAGTGCAGTTCTCAAGAGGAGTTGCACGAGCGCAGATGACGACACAGCTGTTCCATGATTGGCC
LG3  ref-13814  9.284 TTCTAATACCCGATGCTGTTGCACTCTATCT
LG3  ref-55080  9.354 GTTCTTTTACCGAGTGCACTGCCTCGTTGGA
AGCCCGGCTCGATCCAGCAGCGCTACGGTCAATGTAGACGTCTCAGACATAAACGATAACCCACCTCTCTTCTCTCAGGCCAACTACAGCATCATTATACAGGTCTGAGTC
LG5 S0 4 0831 il \csosasy  CTCAAAGGAGACAATACAGTGATTTCATTGTCAATAATTTCTTATCTTAAGGAAGTCCAGTTCCACTTGTTTAGAGTCATGGTTTGGGGTCAIA/GITAGACACGAGTCAGAT
- GCATTTCACATTTCATATGCTTTATATTGACTTGTGTCCTAACACTGCAACACTCATGACATGAGACTCTAAAAAAAAAAATACAGTACAGTGTTATTGTCAGCTAAAAATA
GTTTTTATTTAAGTTAAACTGAAATTAATTAAAACTGACATAAAAATAATAAAAACTAAATAGAAATTTATAAAATGAATAAAAAAGATATTGAAATGAC
LG3  ref-72812 10.149 CCCTCTTGAGCGAGGCCAATGCAAAGTCAGG
CCCTGTCATTCTTCTATGTAGTTTGCGTTGAAGACACATTGCAGAGCTTCCATGTCCTACATCAGAACGCCGACTCAGTATTGGCTGGCTCCTGCGTCAGCAACACACGCAT
L3 retmlon 27 1032 GCGTCGTGCTGCTCATGTGAACAGCGTCGGCCAATAATGAGACGGTGTTCTAACGTAAAACCTGGAAGCATTCTTGTCGCTTCA[A/GJAACATTAACGTTGAACCACTGTAG
- TCATGTTGCCTTTTTTAATGATGTCCTTGAATGTGGTCATTTCGTTGGTTTCTATGAGAGATAAAAAAAAAAAAAAAAAACTTCTCATATTTCATCAAAAAATATCTTAATT
TGTGTTCCGAAGATGAAGGTCTTACAGGTTTGGAACG
LG3  ref72102 7  10.52 TGTTAT[A/G]JAAGCGACAAGAATGCTTCCAGGTTT
ACTGAAACTGCCGGACTGTTCTGGATTGGCCGTCCTAGAAGAGAGGCACACCAATGAGAGACAGACAGCAGCAGTATTTTTAACCAGAGTTCTGTGTGGAGAAGTTATAT
63 ref6338 29 10903 Chrl lassize | AAAACATGGAATCAAATTTTCATGACATTTTGGTCTGGAAATTTGGAAATCCCAATGCTAATCATTCATGCAGACCAATCGTTCTGAIC/GITGAATCATTCAAAAGAACTGA
- CTCAAAGAATCAGGCTGCACTAATGCAAGTTTCACACAAAAGCAATAAAAGCCAATTAACACTTTCCCCGCCATTGACAAATTTTTCTGGCAATCCGTGTTTTCACTGTTAT
ATGGTACAGCATCTCAGGATTCAAAAACAAGTGAAGAAC
CATATCGTCCTATTGTCAGCCTGTGAGATCGCTCATACATGATATTATCACACAGGGGTGGGGGTTCAATAGTTTACTTATCTGATCATTACTTGATTATTTACTTATTTCTT
TAATTATTTACTTTAATTATTTACCAGAAGTCGCGTAGGAATATTTCACCCAAAAGTCAAGCCTGTGGATCTCACATAGGCAGTTTGCAAATTTGCACGAGAGTTATGCTGG
LGS reb5423 31 10712 TGAAG[C/GJAGTATCAAACCACAATCAATTATTCACTAAAATGAAAGCAAAAACTGGCCGAGCTTTTGGTATCTGTCACTGCATTAACGGCACATTAACTCTCTCAGAGAC
GACGAGAGCTGAATCTACCTTAATATATGCTGAAAACAGTAGGCTATATCAACTATCTAATTTATTAGCTCAATTTTTCTCTTGTAGCCCATACATTAA
LG3  ref43719 10.828 TCTCACACCCCGACACACATGCTGGTAGTAA
LG3  ref-19558 11.016 TGTTGTGCCACGAATGTGGTGCATGCAGGCG
LG3  ref-11857 11.041 GCACACAAAACGAGGCGTTTGCACTTGCAAA
TTAAAATGTAATGAAATGCAAAGAAATCAAAATTCATTTTTAATAATAACAATTAAAAAAAACAATCAAGACAAAGACTGAATGTTGGCTTGACAAAGCCTAGTTTGAAA
LG3  ref-69699 11.438 TTTCTCCAATTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAATCTTAGATAGGAAGAACGATAGAGCGACAGGGTAAAAAGAATAAAGCAACAAAAGCACAAAGCGACGGCAAGT

ATGCCTTCACACTAGAATTTGTGGTACATCAAATACAGGTACAGATCCATTGAGCTGAATTGAAATAGTACAGACCACTTGACGGACAGCGAAACTCTCAAGCGCTCAATC




AGAGTGTTCAGCGAGTGAAAAAAATATCTAGTTGCATGAAAAAGTATGGGATCCACCTGCAGAATCTGTGAAAATGTGAATAATTTTAACAAAATAAGAGAA

LG3

ref-67490_18

11.91

CAAAAACAATTTCTAAAGCTTGGGCTCCTAAACATTACATCGTTCACAACTAAGGCAGTTATTGAAAATGAAATGATCGCAGATAATAGTTTTAATGTACTCTGCTTTACTG
AAACCTGGCTTAAACCAAATGATTATTTCGGTCTTAATGAGTCTACTCCACCAGTCTACTGTTATAAGCACAAG[C/T]CTCGTCTGAATGGTTGTGGCAATCTATAGAGATA
TTCTTAATGTCACTCAGAAAACAGGAAACAGGTTTAATTCAATACACTTTCAGATATAAGAAAAATCTCTTCCTCTGACTACCATGTATAGACCTCAATGGCATTTTCTAAA
CAAAATTTGCAGATTTTCAGTCAGACCTACTTGTCAA

LG3

ref-67490_5

11.96

ACCA[A/T]TCAGACGAGGCTTGTGCTTATAACAGT

LG3

ref-57371

12.334

AAATATCTGACGATATCAATGCATGGGGGAG

LG3

ref-55539

12.906

ATTTATGTAGTATTTATAGTAATTATAATTATAATCATTTACAGTGGTAAACTGTAAACAGACTGCATGGTCACAATTATGAATATGGGACTATACTAATATAAATTTATTG
TATTTTATATGTACAATAAGCAGAATAATTGCAGCAGAAAAAAAAAAAATGGAGATAAGATTACAAAGCATGGAGCTCGAGGTGTCATAATGCCAGTCTGTCAGTCAGAC
ACAACCCATAGCAACATGTTATGGCAATGTCATACAGTCTGATGGCAGATAAAAATAAACAGTAAATAAATTACTTTTGAGTGATTAATTACAACTGTGCACATCAAATAT
TATAAACATGAGTCACTTTTCCACCATCGGGCCAAA

LG3

1ef-60903 7

13.293

GGTACTCAACATGTTGACTCTGAGCCTAAATAGTTTCATGAACCAGGATGGACCAGATGGACCGGTGCTTGCGCTTGTAATGTAATGATAAATGATGGCAAAGACCACGCT
CTGTTTATCGTTCATCTTTAATGTTAAGCATTTTATGTACTGATTCCATTTATATTTAGTCTTTTTCTTCTAAAATGTTTGTTTGTAGCAGTAATG[A/GJAGCGACAAAGTTGC
TGGCAGTGTGAATGCAGCTTTTAGAATGATTTCATGTGAGACTGAAGACTGGAGTAATGGCTGTGAAAATTCAGCTTTGCCATCACAGGAATAGATTACATTTTAAATATA
TTGAAATAGAAAACAGTTATTTTAAATTCACAATATTGATGTTTTTTATACTTTAATTAAATAAATGCAGCCTTATAATAAACATAGACTTCTTCTTTC

LG3

ref-39937

13.992

CAGAAAAACCTGGAGAGAAAACTTATGATCAAATAGTAAGCACTCTTAAAGCGCATTTCTCCCCAAAGCCTTTAGTAATTGCAGAGCGATTTCGGTTCCACAGACGAAATC
AGCTAGAAGGGGAAACTGTGACAGTGTTTGTGGCAGTGCTAAAAAAATTAGCTGAACACTGCGAATTCGGTGATGTGCTTAACGATACGCTCCGGGACCGATTGGTATGC
GGACTCCGCTGCGAGGGCATACAAAAAAGGCTGTTAACCGAGAGCAACCTGACACTACAAAAAGCAATTGAGCTGAGTGTGTCTATGGAATTGGCTGCTAAGGAAGCCCA
GCAATTGAGCTCAAACAGTAAAGTGTACAAGATGGAGACCGAAAAACAAACTGAAAATAAAGGCCCATGTTGCCGTTGTGGTAAGACTGGACACTCACC

LG3

1ef-23274 4

14.041

TGT[A/TJACGAAGCGATGGGAATGCTTTTTGTACA

LG3

ref-73276

14.381

CATTTCTGTTCGATGGAAATGCCATTTGTCG

LG3

ref-40162

14.844

CCTAAATAAGCGAATCTCTTGCCGCAGATGG

LG3

ref-37260

15.023

ATGAAGTATACCTGCATGGATTTACAGCGCCATGAAGTTTAATACTAAATATAAAAGCTAAATATAACTGTCAGAAATGACAGTTTTGTTTCTTAAAATGAAATTCAGGAT
TTCTATGCACAGATACACACCTACACAGGATCGTAGAAGCCCACCAGGCAGTAAAATCTATGCTTTCTGCATCTACATCGTGCTCTCAGGGTCTTGGCTGACATTAGAGCT
GCGGCGTGAAGGTGTTTTGAGTTGTGTCTGTTTGTTGGCAGATGCTAATGAGCTTTATAGAGGAGCTGTGACTGCAGGAGAGCTGTAGGATCAGATACAGCCAGAAGGCA
GTGAACAAAACCAATAACGTACATCCTCGCTGTCTCA

LG3

ref-45089

15.38

TTTTGCTTTGCGACACAATTGCAGCATATAT

LG3

ref-28744

15.568

GTGTATGCAGCGACATGTATGCAAAAGTACG

LG3

ref-24093

15.886

GATGGAGTGTGATTGCACCAGAGATCCACTGTCCCCATCAGACAAGAGTCTTACTTACTTCAGACACCACCTATGAATGACTGGATCTTGATCTTCAGACACCTGATATTAT
GCAAACATTTTAATATCTTTGGAGTTCTAGATTAAAACAAACACAGTTCACAAATACACAAGAGGTTGCACTTCATTCGTATTAGTCTGATCTTGGATTAGCATACCAACA
ACATATGAATGTTAAGGGGATAGTTCACCCCAAAAATAAAAATTTTCACATATTTTACTCACTCTCATGCTAAACAAAAGATTTTTTCTTTAACCTTATGGAGCCATTATTT
TTCATGCACACCAAAATAAGATTATACGAAACAA

LG3

ref-59466

15.992

TTTTAGGCTCCGATCTGAGTGCTGAGATACT

LG3

ref-2486_32

16.265

ATTTTTTAGCAAGTACATAACCAGCCAGTGTTCAAAACTATCTCCTTATCTTAGCTCGATTCACAATGGTAAGCTTGTAATAATGTTTTATAATAAGAGCGACCTGGTGGAT
TTCCACGGGAAATTTGAGCATGCAGCAGTTCGTCTCTGCGTCATTATGTCACGTCTGTAAACGGAAAGAAGGAGTCCAGGCTAGTTGACTTTATCATGCGAGGAGGATGCT
GCTTGTAT[C/T]GGATCATTTATAGCCTGTTCTCACAGCAGCTGAAATAATTAAACGTATCATTTTGATGGTGGGTTGTAATCCAGAAAGGTTCAAATGACAATCATCAGTG
ACAACTGGAGATCCTGTAGTCAAAAGCAAAAGGCTTTGGACTGTGGAGTGGCTACAGAAATTGAAATCTACAGGTAATGATAATACACACTAAATACACA

LG3

ref-41754

16.459

AATTGCTAATGGTTGAAAATCTGGAGTAGAGTGGACTGACTACAAAATGACTTGGAAAACCCTTCCCAGACTGATGGGCAATCTTTTTGTAAGGGCCTCTAAGAGCCCTTT
TAATCTCAGCATGATGTTCCACACTGAGACCAAATCAGACCGCCTGATGTTCAAACATGGCAGTGTGAGCAAGTTACTCGCAAATTATGTTAGAATCCTTTTAATCCTTAAT
AGATGAAACATCTGCAATGATTTTGTTGGAGATATAAAATTATGATAATACCACAGTTTTTTTTTTGGCCATCCAGTTTCATAAAGACCGTCATTAGTTTTCCAATCTTTATA




TTGTATCTACACGAATGCAAAAATGCAACCATT

LG3

ref-36832

16.726

GTCACGATCACGATTCAGTTGCGGGCGCCAT

LG3

ref-34900_5

16.794

Chrl1

30214956

CTTTCAGTACAATTTTTTTCCAGCTGATAAACAATAAAAATAAAAGAATTGCAGAGTCCACAACACAACTATAAAGATAATGGCACTGAGAGATGATATCGCTGAAATCA
CTTTCAGTACAATTTTTTTCCAGCTGATAAACAATAAAAACGTTGAGAGCCAATCAGAATCCATCCTGCTTTAAAGAGCTCGAACATTTAAAGC[A/G]JGCAGACGACAAAA
CTGCAATGCAATTATAATAAACGGAATGTTATTGTCTGTTAATGTGGACGCTAATATAGTTATCGTAATAAATATCTAGTTATTTTTCTTGGTGTAAACGGGCCTTTATAGA
CAAAAAGAGAAGAGTGAAAGGTATGTGCATGTTTGTTTGTGAGTGTGCATCCTTTTGTGCATCAATATTTTGCTTGCAGGGTGTTTTTATGAATACCTCCTA

LG3

ref-40882_24

17.048

Chrl

12190672

TAATGTATTTACCAGCACTACACACGACACGCACACACCTTAAACAAGTGCAAGATGGCATATGGAGAGCTTGTATCATCAGGGAGCTGTAGTGAAGGCATGTTAAACTC
ATGACTCCCATGCTGAACATGTTCACAGACATCTACCGCCCAGGGCTGCGTTTCCCAAAAGCACTGAGAGCAAGTTGATCGTG[C/TJAGAATGTTGCCACCAATGTTCTCTA
TATGATCAACTTGGCTCACAATGCTTTTGGGAAACAGCCTAAAACAGATACATTAGAGCCTCCTGCAACATGATTTGAAGTTTTAACTTCTCTTCAGGATGACATATTACCC
ACGTCCAGCCAAGCAGAAAAAACTGTACCCAGGACGACA

LG3

ref-14167

17.39

TACAAGATGCCGATGCCGATGCCGCGGCCGC

LG3

ref-35419 2

17.567

AAAACTATTAACCTCTCCATTGTTAACATACAGAGCTGTCTGAACCACTGCCAGAGGGAAATTAACCCCTTAAGTCCAATTTCCCCCATCAGAGGTTTTTTTTTTTTTTTTTT
TTTTTGTGGTATGCTCTATTTTTCAGGTATAAAATGAACTGTGCATGAGCTGCAATGTGCACCAGACTTTATGCCGATAGTCAAACGC[A/G]TGGCTGTGCGAGACTAGTGC
AGCTTTAAATTCTAAAGGCTATAAGCTTCCTCAAGCATAAACAGGTAGGTTCGAATTGCATGATTTCCCATTTTCTTATCACACATTTTGAAGGCATTCAGCGTGCACACCC
AGCTAGTCCCAGAGTCCCCGAAATTCTCAGACTCCTTATAGTCGCTCCAATTTACATGCATCCTCTGTTCCCAAGGCGTCTCCTCCTCGTCTGTACAA

LG3

ref-12743

17.735

GGAATGCCCACGAGAGATATGCATTTTATTT

LG3

ref-51944

17.887

Chrl

5038313

ACAGATCTGTCCTTTCATGTAAGGAGACAGACGGGGAGAGGGGCTACAGACAGCCTCCAGAAGAGATTTCAGAACTGGCTGCTGGAATGAACAAAGAATAAAAATAAGG
TTTTGTGTCATTTTAAACAGTTTGTTCATCCTAAAATAAAATCCATAAACATGATCCAAATGATTGGGCAGCATCTTTTTTGTGAGGAACACACTGAAATTTAAGTCATTAA
CAGTAAGCTGTGACTGGATTACTGGATTGAGTCTTTGTAAACATTTCAGATCAGGTTTCTTTACTGATTCATTCAAAAGATCTGACATCTGACTGAATGATCTGTCCATACT
GAACAGTGCCACTTCTCTCACAAACTTAAAGGGTTA

LG3

ref-457_1

17.964

Chrl

8764407

CGTCAGCAGAGAATCATAGTCACGATGATGGACAGGGCCAAAATCAGACCTTGCTTCACATGTTGGGTCACAGTCGCCTGCGTTCAGACAGACAGACTGCAAAGTGCTGG
ACGAAACCACAACATTCAATCGCACACAAAACAAAAATACCAAGAGAGAAACTTCACTTGCTACTGACGTCAGTTTGTGCACAAACAGAC[A/G]TCTTTAAAGCGATAATT
ATGCCAGCGCCATGTTAGGCTTGGCAACCGGTCCTTCTTCACCATGATTTTGAATTATCGCTTTGGAGAGTCTATATACGTGTGAGTGACAGTGAGACACCAATGACAAATT
GTTCATGCTCTCTGACACTCGCGTCAATGGGGGTGATTCACAACCTTTTAGATCGAAAAAGCAGAACCGCTTTGAATTACACAACAGAACACACACATCTAA

LG3

ref-30010

18.828

TCACTTATACCGATACCGATGCAACACCTCA

LG3

ref-61595_17

19.152

AATAAGTATGCGAACC[A/C]JCTTGCAGAATCTGTG

LG3

ref-61385_3

19.721

TGTCTTTATAGTGCGTACAATCGCTGAGCTTAAGAAAGCATACAGAGCTGAATCAGTTATGTAATAGGTGTTTGTTTCCGACTTGCGCTGTAAGTGGTAGACCAGTCACAA
CAGACTGGGCCGTCTGGCCAATCAGAGCAGAGCAGGCTCATGGAAAGGAGGGATTTAGAG[C/TIGACTGAAGCATCGGAGTCGTTTGAGAGTCATTGAAAAATTTGGTGC
TGTGCAATGTATATTATGAGAAAATGAGAGTGTTTTTTGACCTTTGATGCATGTACACCTGTTGTAGGAGACTCCAAAACTAAATTAAGAACCTTTAAAATAGCATAATAA
GGGCACTTTAAGGAGTTGAGACCAAGTCTTAACACTCATGG

LG3

ref-61385_8

19.759

GACTCTC[A/CJAACGACTCCGATGCTTCAGTCTCT

LG3

ref-55934

20.083

AACAGGAGAAAAGAATGAAAGAAAATCTCAGTGCATCTCAATGAATTACCGCAGAGTACACAAAAGAAACATGTCTCTAATAGACCATCTTCTCTTTAAATTTAAAAACA
TTTATTCTATCTAGCCAGGTTTCATATGTGAGTTTCTCATAGCATATGTAAAAGTCAGGAAGTAAACATGCACTTGCATCGCCGAAGCTCACAGGCACCATCTTGTGCACAT
AGCACTGATTTATTTAAATTATGTCATTATAGATCGGTGGCACCTAGCCAATATAGAGCTGTTTATTCAAGATGCCATCAAAGGAGCTACCCAAAGATTAACATAACCGAT

GTCATTTGCATATGCAGATTGATATCTAAAGTAGTG

LG3

ref-53893

20.177

ATTTGGGGAACGAAATACCTGCCATGCTGAG

LG3

ref-16986

20.28

AATGTAACTAAAATGTATGCCTTTATTTAATCAATTAATAATGTTTATTTTTGTACCTTCACAGTCATCTCAGCCACAAAGATCACAGTGAAGATGTAGTTGGATACTTTAA
GAAAAATCCGCTCCTGTCAAACAATGATAAATGAATAACGAAAATGTCATTTATAAAGGCAACAAATGCACCATATTCGTTACAGAACAACACAAAACCAGCTTTGAGAT
GTTGCTGATGAGAAGTCACCCAGTGACTTTTTAAAGCATTTATTGTGCAGCATATTTTCATTACGGAGTTATAATGGATATTGTAATTTCGAAGTTGTACAGTATGTGGGGT
AATCTTTTTTTGATTATGATAATGGGTTTATAAGT




LG3

ref-65222_ 27

20.763

TTATTGCAGTGATTATTATGTTTCTATCATGTTTGGCAACAGTTCTTCTTACCCTAATTGATGGAGTGTGAAGCTTTTCATTTCTTAAATGACATGTAGGAAGACACATCATG
GCCATATTCCAGGATGACAAAGCTAAGATTCATCAGGCTAGATTGGAGATTTTTTTGCAGGGAGGCAATTATTAATATTATTATTGATTTACTGAGACGAACCATGTGCATT
T[C/TITGCTTTGACAACAATTTAATTAAATTACAACTACTAAATGATGCATCATGAAATTTGATGCAATCTGATTTCACTTATCACGTGACAAGAGTAAGGCGAGATGACTG
ACAAGACAATGTCGGAGGATATGGTGCACAACAGATCCTGAGTGTCATTGATGTATATCTTGTATTATTATTTTTTTTTCTCTCATCTCATTTTTTTC

LG3

ref-14922

20.843

GACCGTTATTCGAGTGTCTTGCTGATATACA

LG3

ref-57766

21.273

TAATGATGACAACGCACACATTGCGAACTGCATGCTTTCAATCACAATTCGTTATCGATTAGTGAAGGCGGGATCGGCGGAATCGCGCTGAATGGCACAGACCGTATTTAT
TTATTAATTTCTTTCTTTATTTTTTCTGCTATATTGTACCACCATAAACAGCTGCCATCTTTCAAAATACAGTGGCCTCGAAAAGTATTTTAACACTTAAAATATATCATTAT
ATTTTGGAGAGTGACTTAAGTCTCCAAATTAATTTTAGGGGCCACTGTACATTTTAATGATAGTCAGAATAGTCAGATACATTTTTGCAAATAGTTCTTCAACTTAGGCTAT
TATATATTCACATTTACTTCAACAGCTTTTTAT

LG3

ref-64989

21.45

AGAACCAGTTCGATATCAGTGCAGTAAACCA

LG3

ref-13830_23

22.557

GACGTCTGCGCGAACGGGGTGC[A/G]JCGAGGGTAT

LG3

ref-13830_16

23.072

Chrl

55427561

ATTCGAGTCACAAACTGCTCCGAGTATTACGTCATGGGGTTTCCTTCTCTTCCAAATTACGTAAATTATGGTGTGAACGTAGCATAAGCTCATTGTTTTGGTTCAGAAGGAA
CTGTAAAACATGGTTGCTGTTTTGGATGCAATGCTTGTGACTGCTGTTGTCTTAACTCTGCTTAGCATGAAACGCACTGATGACGCATGACGTCTGTGCGAACGI[A/G]GGTG
CACGAGGGTATGTAAAACCTCAGACCGAGGGATATGATTGGACAGGGCTACAGGGCTGTTGAATGCTTAATTCTAACTGTTTGATGGACATTCTTAGGTGTGCAATTATTT
TTCAGGAATTAATTATTACAGTTTTACAGTTCCATCTCACTTCACCAAATTATTTCAGCTATTTCAAAAAGAGTTGTTGCCTGGTACAGCAAACAAACCA

LG3

ref-3044 3

23.162

Chrl

2692214

GCTCTCTATTTCAGTAATCATTGTTGTTTATTTCACAAAAGATCGAATACAAGTACAGAAATCTGCAGGCGATGACACAAATCAGATTTGTGCATTGCCCTACTAATCCAAA
TGAAGCTCAATCTCTCTAAAAATCTACATTAGCACTCACACCAGCATCACACGCCCTTTCTTCGGACATCAGGCATGTTCGGCCAGCATC[A/G]TTAACCTCGATGGCACTG
CCAGTGAACTAACACGGCAAAAGTCAACACGCCATCTGTCATCTAGAAAGGCACCTAAAAAAGTGGGTAAAGAGGAAATGTGAACCCAGTAGTGGACTGCATCCTCTGA
ACTTTGCACAGTACTACAATACTAACAAATTTTACAATACTAATACTTTTATACACACATTGGAAAGCTAATGTGATATAGATAAACTTGATTAATCATAAT

LG3

ref-7317

23.533

ATTAAGCGGTCGACATTACTGCACACCATGA

LG3

ref-68220_31

24.782

AGGTTGTGCTGCTGCTAGCTTCGGAGACTAGTAAGTTTTTTGTTTTTTTTGTTTTTTCTCCTTAATTCCTTGTGGAAAGTCATTACTGCATACATTTAAAAACGAGCATTTTTT
TATACAGTTATTCCCCCTTCAGAATTGACACTCATGAGTGAATGACTGATGCTCATCATGAACCTCTTCAAAAGCAAAGCCACACGTGGATCTTCTCGACACATTTGCCTGG
CCAT[C/G]TGCTCTAAGTCCCAGCTTTACTAAAACACCTGCTCTTAACCGTCTGTGCCTTCAGAACTTTGACTGTTGTTTTCTGACCTGTCTGCTGAGCCGAGAAGATGTAAA
AATGAAACTTTCTTCTCTGAATTTGAATCTTTAAATCTTCTCTAACATATGCAAATACTTTTACAATCAGGGACAAGATGAGAATATATTACAGGC

LG3

ref-60844

24.787

GATCACGGTTCGAGAGTGATGCATATTAATG

LG3

ref-22970

25.936

GTTGCCTACACGATGCTGATGCTAGATGTGT

LG3

ref-56439

26.591

AAAAGAAATAGAAAATTCATTTTACTTCTACTGTGCTTTTTGTCCTTTTTAAGCTTGGCAGTTGTGAATCTTATTGAAAATCTGATGATTTTAGGGTGTAATTTTTCTACCTC
TTAGTGCCTCTTAGTGTAATAACTTGGGGCACATTGAAGAACTGAATGCAAGTGCGTCAGACATGTGGGAAGAAAATCCATATTTGAGCATTCAGAACGAGCCACGTGCT
GTGCAAAGCCTGGTCTTCGTTTTCAGTTGTAATTGGCCTATTCTTTATGGGAACAGTTTTAGGCTATTAAATACCATAAGCAGGGACTGGATATGCTGTGTGCCTATGTGGT
TTGTGTCTGATGTTAAGATGGAATTTCAGGCTTTATTATAAAGTATAAATTATTTATAAGAATAATGCACATAATTTCAGTATGCACTCAATTATT

LG3

ref-54571_25

26.888

TTAGCTTGCTGCTTAGTGGTTGTTAGGGTGTTCTGGGTTGTTGTTGAATGGTTACTAAGGAGTTCTGAGTTTATTTATCCTGTTGCTTAGTGGTTATGAAGTTGCTAAGGAGT
TGTTGCTTAGCGGTTGCTAGGTCGTTACTAAGGAGTTCTGAGTGTATGTATCTTGTTTCTTAGTGGTTGCTAGGTGTCTAGCACAAACGCTGCATTACGACGCACATGCTCI[A
/GJAGGTTAACACTTCGAATACAAGTATCCATTAGCAATCTGCTCAGTTTAGTTCTTGTATATTTCTGTTTCTCTGCCAGATTTAGTGTGATCACAGCTGATGCAACTGTGCAT
TAACACCCCTCTGAGTGTCTCTCCTGCTCTTCCTCACAGCTGAACAGAGATTTCACCGCGCTATTATCTGTTTACTAACAGGACGGCTGCGCTGAA

LG3

ref-12242

27.473

AACAACCAGCCGAAAGTCTTGCTCTCTGATA

LG3

ref-45256

27.849

GTACAAACCTGCAAACATGAAGACCTGAGGCATTTGCAGGCAAGTCTCTTCAACCTAGTAACCAATACTGTAAAAAAGCAATTTATTTTGAAATTACACACCTAAATTAAA
AAACAAAGATAACCAAACTTATGTTTATTTAAAAGATTCTAGCAAACGTTCAATCACAACTGTATAGACTCATAATTTCACTGATTATCGTCTGTCTGTTGTCTGATAATGA
TCTCACTCATATCACAACACAAA

LG3

ref-18287

28.056

GATGCTTTTTGTTTCAAAAACACATGGCATTATTTTACTTCTATATATTTGTATGTAACATTTTGGTTGCTAAATTATTATTCACTATGTAAACAATTAAGGCTTTGTACTTCC
AATATCCACGTAAAACAGCATCCTTCACATGCGCAAAAATGTTAGTTTGATGATGAATGGCTGAAAATGCTAGAACTAATGCTGTGTGTGTGTGCGCGAGACGCCTGCGTG




ATCACTTGGATTTAATAAAATAAAGATATAAAGAAAACAATCCGTTAGAGTGTCACAAAAACGAGCATCACAGTTTTTTTTTTTTTTGTTAATCTGTTAATTATTTAATTTA
ATTATTAATATGTCGTGTAGTTATTCCTTTTATATTTATTCAGTTTTTCTCGGTTCACAGAAGCGCTGAAGATGATGTGACGATGTGTGAGTCC

LG3

ref-44660_32

28.842

GCACGAGATCCGATTTTTTTGCATCCGATCT[G/T]

LG3

ref-68258_19

29.532

GTATAAAATCAATATCACGTTTTTAATCGTGCTCATATTCGTGAAAACAGCTCTCTTGCTCTTGTGATATTGTTTAATTCTATCCTACGTTATAATATAAAAAACAAGATCTC
ATAGAAGTACTTTTTTGTAATCTTATCTTAAATTTGTGGGCATTTGACTTTTATTGAGACAATCCTGCACTGATT[A/G]JCGATCCCGACACAACAGTAACAAACGAAATCAC
ATTTGAAATAAGTTATTGATTGCATTTTAATCAGTAAGTTTTACATCAAATCACATTAGTGATTTCCTCGAGGTTGTGGTCTTGTCCGGTCTTAAGATAAAATCCTGAGTCCT
CTTATTCTGAGACCGAGACAAGACCAAGACTTTCT

LG3

ref-44660_2

30.771

G[C/TIACGAGATCCGATTTTTTTGCATCCGATCTG

LG3

ref-29274

31.79

CTGTCATGTCCGAAGAGGTTGCCCTTTCTCT

LG3

ref-20652

36.29  Chrs 18135213

TGCGCAATTCACTTTTACATGGTGTGTGAACACTGATGTGTGTCCACAGTGTGGGTCAACAACCAGCCTATAATGGTAAAAACCCACGCACTCCTTTTTTTTTATAATCTCC
ATAAATCATAAGCAGTGTCTGAAAATACACTGTTCCAGATTCCCACAAGGCTTACCCATGACTGGTGACAATCTGCTCTATCATCATAGATCCCATCCTGAGTGAGCTGCA
CACAGTCCGCCATGTTTATATCCTCGCTATAGCACCTATTTATATAATATCTGCGCCAGATAAACATTACAATTTTCTGTTTTTGGATGTACCAATGAACATAAGAGTCTCC
ATAGACTCCCTGAGCCACTGAGAGGACACAGTGGATGAATTGCAGAAGAATTTAGGTAAAGTCTTGTATGTTTGTGAAAATAATTTTATGCTTCGC

LG3

ref-36722

36.609  Chrl 5768103

GTTGGGTAAGCTGGCAGTGAACATCCCTCTACAGTGAGCCATTGTGTTGTTATGCAGCGCACATTCGACACAGTGCAACAGGCCTGGTGTGGGGAGATTCCCAGTGCGGCT
CTGAGGAATCCGACGCAGCCAGTTTCTGGCCAAAAGACGAGGAATTTTGGGGGTGTAATGTGGTGATTGCACAAAATTCTTTGGCGGTGTGCTCACATGCAAGTTATAAAT
AATTAATAGGTGATTTCACACATTCATATGCCTTTTTTCATTAAATTAACGGTATTTTTCTGTGTCAAGTGTGAACATGGCAAATGTTCCATGTTGATATACAGTAACATAA
GTTGCCTGACATGTTTCTGACAATCTCATACATTT

LG3

ref-12825_28

37.789

ACATGTGTTCATGAACTTATTTTATGCTGCTCAGATGCAAATTGGGCCTGTGCACACCCTGTATTGAACACACACACACACGACAGTGTATTCAAGCACAGAGATCTGTAG
ATTTCTCATGTAATGTGAGTGTTCTGTAATTAGTTTCTGAACAGAACTGGACTCAACAGCTCATTAATGCAGAGATGTCGCTCAG[C/T]TTTGGACTCTGAAGGTACGTGTCT
CAATTCCCTCACAAAGTTTTGACCCAAACCTGAGGAAAGCAGTCTGTTTCTCCACTGTAGTTTCAGTCTGTGACTCAAAGCGTCCAGATGGGCCTGTGACAGAGAGCGATT
GCAGCCACAGGATCCTGTGTTTTTTGTTTCTTCCTGCC

LG3

ref-61595_27

38.333

AATAAGTATGCGAACCACTTGCAGAA[C/T]CTGTG

LG3

ref-50036_32

38.438

TGAAACGTGCCGGCCGACAGCCCCACCTGCTGGCCAGAACAGGGCTTGAACACTACAGTGAGCTGCTCACACAGAAGGAGCTTGTGCTTTTAAAACGCGAACAAAATGGA
CAAGAGCGCGCAGGGTCTCGAAGATGTGTTTGAAAAGTTGAACGTTTTAAAAACGTGAAGCTCAAAATGCAGACGAGGCACAAAAAATCCTAGGCTACGGCGAACGATG
TGCAAGAATTTAA[A/T]ITTAGTTCACGTTATATGAATCTTCAAAAAGATCACAGGCTTTAGACAATGAAGTACTCACCAGTGGCAGATTACAAGAGGACAGTGCGACTGTT
GTTTGCTTCCGAGTTACTCTGATGTGGGAGATGAGGGAGATGATATTCTGAGGTGTGACTGAAATTCGCGGTCTTTTTTGTTTGACCGTTAATGCGCGCCGTAT

LG3

ref-50036_8

38.585

TAGGCTA[C/G]JGGCGAACGATGTGCAAGAATTTAT

LG3

ref-59183

41.306

CCGTCCTTCTCGACAATGATGCTGAATTCAG

LG3

ref-23393

41.643

GCCAGATGAACGACTCGTTTGCTCAGAGAGA

LG3

ref-50845

43.21

CTCTGACTTTCGAAGCTGCTGCCATTTTGGT

LG3

ref-21075

45.628

AATGAAAATTTTGCTTAAGGGAACACTAAAGTCTGTTCTGCTCTATTGATATTTCATGTGGATTTTAATGTAGCATCAGCATGTAGCATAAGGTAGTATTGCAAGGGCTGCA
CAATTAATCAGAACTGATAATGTTATATGGCTTAGCAAAGTGTGTGATTTAATTAAATATATATTTAAAACATAATAAATGTATACGCTGCATGTTTCCGAGTGAAGTGCA
GCATTATTTTACATGAGCATCTCATGATACATTTATTATTGGTTTGTTTAACTTGACTCCAATAGTGTAAACTCCATGTGTTAATGACGTATACTCCCTGTTGACTGATTGTG
TTCATTTTGTTTTTTTCTTCTTTATTTAGTAACCGCCACCGTCGGACTGAGCAGGAGGAGGACGAGGAGCTGCTAAACGAGAGCAGCAAAGCCAC

LG3

ref-43108

46.494 Chrl 54072875

CTAAACACAACTAAAATCTTGTGGTTGTTAAAGACTCACCTGCCCCCTCATTACTGAGACCTGCTTCTTGAACTGTCCTCTGTCGAAACCCGGATCTTTCTGTCAACGTTAA
TGTACATATAATGTCAAAACTAAGCATTAATTTAGTAAAATAGTACTAATAAAAGACAAACACATCAGCAAGTCCCTCGCTGAATTTCAAAGTGATCTCACCTTAAAAAGC
TCATATAGATCTTCTTCAAGGTCTTTGATGAAGTTTGGGTCGGAAAATTTGGGAAGAACTAAATCTCGGATCTCTTGTGAAAAGGCAACTTTAGCCTGTGGCAGCCATGCC
CAGTAAAACGGGTCTACAGGAAACACATTCAACAA

LG3

ref-28876

49.944

CATGAGTCAACGAGAGATGTGCTCTAGTGAG

LG3

ref-42757 3

51.24

CC[A/G]CCATGCTCGAGGAGAGTGCATGCCAAAGA




LG3 ref-10416 52.259 TCTAGAAGATCGACCAAGATGCATCTTAATA
GGGGAAAAAATGGCTTTGCATCTACAACCACCATTTATTAACCCAGTAAGTGACCAATTATTTTGAAATTGATTATTAAATTCAGGTTAATTGAAAATATGCTGAAATGTT

LG5 ref.8493 54019 ATAACATGAACAATATAACACTTGTAGCTGTGTGATGTATGGCTGTATATCAGCACGGCTGTGATTCGGCAGTAGTGTCGTAGGTAATCTCAAGTCGACAGTTTAACAGTT
GAGCCCAAGCCTCCGTTACTTATTCTAAAACATCACTTTAAAACTAGTGATGAAGGAAAGCTGAGTCGCTTCATTGAAGCTTATTGTTTTATGTAGAGTATTATGAGAGAG
ATCGACTAAACGAGTATTACCTGCATCTGATATAGC

LG3 ref-47198 54.941 TTTTAGTCATCGATTGTCGTGCCGTGCGGGT

LG3 ref-96_26 56.092 TGCTGGGATCCGAACACCATGCTCT[A/G]JCACACA

LG3 ref-96_4 56.092 TGC[C/TJIGGGATCCGAACACCATGCTCTGCACACA
AGGAGCGCCTAGGGAAGCAGTCAGTATCCATCGTCTTTGAGGGACTGTTCCGCAGGCAGCCCGAAGCATGGCAAGGAAACGCAGAGTCTCGTTCCCTGTTCTCAGGGAAC

L3 refd2757 16 59771 Chr8 22411683 CATGGTTACATACGTAACCTGAGACGTTTCCCTTTCAAAAGGGAACTCAACTCTGCGTTCGAAAATGCAATGGGGAACGATATACCCACGCCGCCATGCTTGAGGA[A/GJA

- GTGCATGCCAAAGAATGGCTGGGACAAGAAAACAGTTTCCGTAGAAACTGCAGCAACTCCCCCTCGGGTCACACCAGACTGTCAGTGACAGCATTCCCTATGGCCAACAG

CCCAAGCTGAGCCTACGGAAGGCCCTCCAGAGGAAAAAGGCCTACCAAGACCGCTAGAGGCATCTGAGACCAACTTTTCCGCAGATAAAGTGGTCCCTTTAAGG
CCAGCACATAAGGGACCTGGAGGATTTCTGCCGCAGATGTAATGCCTGTGCAGCCTATAAGGGCCCTCTTGATCAGTGCCATGCCAATCTTCAGAAGGCTGTAGGAGCATC

L3 ref2101 59.964 AATGGAAAGAACAGCTGTGGACATCATGGGCCCCTTCCCCTTCACAGACAGAAGTAACTGTTTTGTGCTCACTGCTATGGACTATTTTACAAAGTGGCCCGAGGCCAGTGC
GATACCAAACGAGGAAGCAGAGACGGTGACTGATGCACTGCTGGACGGGGATGTTCCAGACGTCATTTATAGTGATCGGGGAGGACTTTTGAATCCAAGCTGTTTGTGGC
CCTGTGTGAATGGCTTGCCATGGAGAAAACACGCACAACACCCCTGCACTCCCAAAGTGATGGCCTTGTTGAAAGTTTTAATAGGACCTTGGCACAGCA

LG3 ref-12342 61.973 CGAAATAATACGAGTCTGCTGCAACTTAATG

LG3 ref-17482 62.469 TCACTCCCTTCGAAGTAGCTGCCTTCACAGA

LG3 ref-40629 63.109 GACCAGTCTCCGACCCTTCTGCATTGTAACA
ACAGAACATGTGGAATTGTTGTGCATGGTGACTGTGCTCAGATTTTATTCTATACCAGCGAGGAATGACGATCTGGTGGATCTGTGGAAGTTCTGAACACCATCCTTGCCA

LG5 refd3727 63915 TTTTTGTGCAAGATCTGTGGGCAGCTTCTCATTCCAGCCAAGGCCTCGTATCCACATCTCTTGGAAAAGGCATTTCACTTGCACAGTGAAATCCAATCACAATCCAGGGCTG
TCTACTCTTAAGAGAACTCTCATCGCAGACACATGAGTGGGACACACCACTGCCTGAAAACAGACATGAAGAGTGGACACAGTGGTGTCATTCGCTGCAAGACCTAAGAA
GTCTGAACATTCCACGCATGTATGTATCCATTCCTAT

LG3 ref-32321 64.227 TGGACAGATTCGATGATTGTGCTGCAGTGGA

LG3 ref-18655 64.386 GTTTTTGCAACGATGCTTGTGCGTAGGGCTG

LG3 ref-14183 64.416 AGGGCTATCCCGACAACATTGCTCAAAAAAG

LG3 ref-71587 64.573 CCTGGCCCCCCGAGTGGCCTGCACCTCCATG

LG3 ref-67528 64.801 AGTAAGAATGCGATTTACTTGCTCCATTGCC

LG3 ref-47499 64.83 AATGTGAATGCGATGCATTTGCTGTCTCAGA

LG3 ref-58878 65.593 GGCAAGATGGCGAGCTAGGTGCACATGTTTT

LG3 ref-48102 65.741 ACAGGTTATCCGATGCTATTGCCTTACAAAC
ATGTTCAGATTTCGTCGAGATATGTGGAAAACAACTGATGTTGATTTAAGTTTTGCGACCCTACTGTATAGTTGATATGCTGTAAATAAGTGTAATTCTGGAGGTGTTTGTA

LG5 58122 65.001 Chrl 54028063 GGGTTTAAAGACTCGTTTGGCGAGCCCTGCCCACCGCCCGGGGCGCGAGCGCTGCTGCCATGCATACCTGCCCTGAAACACACATCTGTGCCTCTGCACGAACTCGCTGCT
AATGAATGACTCGGGTTGTTTTGATCACCTTGATTCCCCTGAAAAGCTCATTTGCTTAAAGCACAAGAGATGCAGTTTTAAATTCATTTTCTATGCATTTGTGACAGAAAAT
AATTTAGGCCCCTCCTTCAGTTTGGAAAAAAAAATCGCGTGTATTCACTTTCAATAAAACTAAATGGGGCAAAAGTGTAAAGTAAGGGGTTTGAAG
TCCTCTCCAGTGTAGTTCTTGGGGTGGGTGGAGTTAAAACGAAAGTGAAAGAAGAGCTACGCCATCCAGAAGCCATTATGTTTAAACATCGTTTTATTTAAACGGCTGCAT

L3 ref-57593 66311 ATTTTGTGGTAAGTTCATAAATTATTCTTCATGTAAACTATCAGTCATATAAAGCTGTTATTTAGGTTAGTGTTCCTTATGTTTCGACAGTTAAACCGTCGAAACATATGCCC

AGCTGTCCAAACGAACACGGGTATTTCCAAAACTGCAGCTTTCATGTGGTTTGGCCGTTAGTCCACACGCAAGCGCAGTATCCGGTAACTGAAACCAAACTTTTTTGAAAA
CTCTGGCCAGGGTGAAGATTTTTAGAGATTTTGGCCAGTGACATTGTAGTACGCGCTGTTATCTCATTTTGTTTGCATCTCATTTTTTGTCCTTTG




LG3  ref-59013 66.93 GACTGAACATCGAGAGAGATGCAACAGAGAG

LG3  ref-37027 9  67.941 TTGAACCAGTGTGGGGTCTAGGGCCGCTA[G/TIGCAAGCCTGTCGGCAAGCACGAGGTGGAACCCGAGGTTTCAGCCAAGACTGTAGGGGCCGCATTTTCAGCAGGCCCA
ATCGAAAGCTCCAGTCTCTGTGTTTAGAGTGAAAGCTCATGCGATTGCCGGCGGCTCAACATGTCCAGTACAGTCGTGCCATGTACCAGCTGCTTCAACACCATTATTAGG

L3 ref72360 6 68550 TTAACTGTGAAAATATAGTTTCAAACCTGTATGACTTTTTTCTTTTGTCGAACATAATAAGGGCCGTGACATCCCAAGCCGACCGTCAGCCAAC[C/GITCACCGACAGAATT

- GCTAGTTGACAGTCGCCTGTAGTCCTTTTGCTGTGTTCAAGCATAGATTTTTGGCTGAAACTCCACCGACTCGAGGTGACAACACGGTCAGCTTTTGTTGCCGCTAGTTCTTT

TATGTCAACTTGGTGTGTCACAGCCTTAAAAGAAGATATTTTGAAAAATGTCTTGGCGGGTTTTTTCGTGTTCATACAATGAAAGTCAATAGGGTCCAA
ATAGGTTGCTAAATCAGTGTATTAGTGCCTAGGTTCTTAAAGCCTAGGAAAAAAAGGCATTAAACTCTTTGTGGTTCTGATTGTAACCTTTTTTTTTTTTTTTACAAATTGAA
GGTGCCGGCCAGAAGTTTAAAGGTTTAAAGAAAGATAAAGATATTTACTAGAAGCTAAAATGATACTTTAATGTACTGTAAATCAATTTCTCAAACACGAAGAATATGCA

LGS ref20345 69354 GGTGCATCTCAATAAATTAGAATGTCGTGGAAAAATTCATTTATTTCAGTAATTCAACTCAAATTGTGGAACTCGTGTACTAAATAAATTCAATGCACACAGACTGAAGTA
CTTTAAGTCTTTGGTTCTTTTAATTGTGATGATTTTGGCTCATATTTAACAAAAACCCACCAATTCACTTTCTCAATAAATTAGAATACTTCATAAG
ACTCATCGCAGGGAGGAATCATTCCTTTGCCTTGTTTTCAAAAGTAAGACAGTTTTCATTAATAAACAGTTAAACTATTAGTGCATGGAGTACTTATTTTGTACTCTTTTGTA
TTTTGTAGGAAGTTGGAAATGAGGTAGAAAAGCCCAAATCCAATCCAAGCAGAGAGATTTTGACATTAAATGACAGAATGATTGACTGCTGGATGTCTGAAAGTGATGCA

LG3 - ref-34388 697 AATTCATGGAAAGCCATTACGAAGTGAGTTTGTCTCAGTTTTACACACATTGCTGTCATTGACATAATTTTTCATGCTGTTGTTAAGGATTTATGTGCAGTATGTTTATGAGT
TTATGTACAGTAAATGTCCATGTCACTTTTGAAATGTTCTTTCTTAATATCTTTTATAAAATAATAAGTGGAATTTGAGGTAATAAATTCTAAGC

LG3  ref-43039 70.122 ACACTAGATTCGACCAGACTGCAAGACCACA

LG3  ref-69197 70.182 CTGAAAGTTGCGATTGGTGTGCAAATGTACG

LG3  ref-24641 70.531 CTGATAGCCTCGATGGCAGTGCTTCTAGATG
AGATTTAATGTCTTTTTTTTAGTTGATTTCATCTAAGGCTGTGGCTGAAAGTCAGTTGTAGTGTAGATGGAAACTCTATATGCAATTCAAATGCATACATCTTAGATTTACAC
ATAAATGTTTTTTTTTTTTTTTTGGATTGTGGTGTTACTCTTTCCAGTCTTAGTCAGTAACACAATGCAATTCTGTCGTCCTGATTCTAATGAATGTAAAATTATACACAAAAT

LGS ref-36424 71019 GATAATTTACATATGTTTTATTGTTGTAGGCCTACTACACACATAAAGAATTAAATATCATTTGAGGTTTGTGACTATATTTGAAAACAAAAACAAACAAACAAATTATATT
GTTTATAATGCATTATAAATTGAAACAATA
CTGCAGCAGCAAAACAAACTGAAAAACTGTTGGCCGAGGCATGCTTATATTGTCGGAGTAAATGCCAATCATTTGCGAAAATCACGTTAGCCAAACCCCGTAAGTCACAT
CACCAAAAACAGCAGGCTAAGAGACAACACACCCAGATAGCAAGCAGTAAACAAACCGCGCAAATGATAGAGAGAGCGGTAACTCACCCATCTGATGAGCCGAAAGTG

LGS ref2366] 72.086 GTGCACAGGGTCGAGAGCTCGCAGCAGCCCGATGGCAAAACTTGCAGGCAGTAAAAATTGCAGTCAACAATCAAGTCCAAAGCACCAACAGTTAGAATTGGAGTAATCT
GAAAAGCACAGTAATCCGATGGTGATATAGAAATCCTAATAAAGCAGTAATCCGATCAGTGCAGCAAAACATACAAACAAACAATCCAGGTTTGAAGCGGCAGC
GAAGAGCTGCAGGTTCAGACACTCACTGATGGATTCTCATGTTTAGAAAAGCTCTGAGGATCAAGAGTCCTGCAGGAGTCTTCAGGAGCTCTGGGATGAACCGTCTGTGTG
AAAGAGAGCCAGAGATCGGTCATGTGATCATCTGTGATGGATTATCTGACTGTGACGTCTCACTTACTGCGAGTGTGTCGTACAGGTCAGAGGTCGTGGACTTGAGCTCAA

LGS rel63191 72448 Chrl 6006 GCTGTATATGTGTCTTCATTGGGATCAGATTTTTTATAGTGTTTCCATTTTTATGGAAAAAAGATCCCTGACAATGTTCAAGTATAAAGGACTTTTTCATGGGACGCTGA
ACGCTTTTCTTGGCTTCTCACCACCTTTCATGTGT

LG3  ref-34232 25 73.104 TCCGTCAAAACGACCCTAATGCTA[C/GJACTACTG

LG3  ref-62764 8  73.195 TTCAGGT[A/G]GACGAGGTGGATGCCTTATTTTGT

LG3  ref-21385 74.779 GCTGATAGGTCGACTTGTTTGCAATCACATC
TTGCTAGGCAACGCTAACAAGCAATCAAACAAGTGACAACAGCAGACAGACATGCAGAGTTGAACACACAGACCCATGAACCGTGAAAGCTGTGGACACTAAATGACTG
TATTCGTCGTCTGACTGAACCGTGACGTCTGTACCATGACAATTCGAGATGAATACATGAACCGTTACACCCCTAATAAATATATATGATGCAAAGATGTTCGAAGTGGTT

LGS ref121I6 7729 GCTAGGCAGTTGCTAAGATGTTTTTGGTGGATTCTAAGGCATTGCTAGGGGGTTGTGAGGAAATGACAATGGAACTGGACTTTGGGGGCATTTTGATTGTCTGCTATGGGA
AAAACACTCTTGTTCTCTCGCTGTCCTTCTTTCTCCTTCCCTTACAACAAACACACTCTAGTCTATAACATACATTCTTAATATTTACAGTCCGTCAGTA

LG3  ref-1316 76.235 CGCAAACATCCGAAGCATGTGCCCAGAAATA

LG3  ref-71023 76.69 TGCAAATAGACGAATGCGCTGCAAAAGCCAT

LG3  ref-50551 2  76.697 C[A/G]GTTTCCCCCGAAATGCATGCAAGTGGCTGG




LG3

ref-64259

76.851 Chrl 47884711

TCACTTTACCTATAGGTTATGATTACAGTGTCACCTTAAGAGCTGTTTGTGGCTCGTCTGCATATACTGTCTCATGTCGCTTGGCCTTATGGGTATTTCCATCCTCGAATATT
TTCAGCAGGTTAAGTGAAGAAACGGATGTATGATTTGACAGTAATTGTTATTTAAACAAAGGGAGACATATCTGTAAGACAGGCTGGGGGAGACTGATGATACCAATGCC
CACCACCACTTAACCACTTTTTTCTTTCTCCTCTAGAACAGTCATTTATGTGGAAGATGAACATGTGCAGGTGGTCCCACATCTCCCCCTGTAGAGAGCACATGGTACTGCA
ACTGATGCACTGGGGAGAAAGTTAAGGTAAGTTTCAGCAAACTATCATACATCATGTTTAGGCACATGATGCAATCACAGCGGTTTCAAGTGGAAT

LG3

ref-68767

77.753

TGTTGTTCTAAAGCCACATGACCTCCTTTTTTTNNTGAAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAACCCTGCTTGCAACTGTTTAATAGCAGTTAAACTGAACATAAAATGAAATGT
GAATGGTGATGTTCTTTAGGCATCAAAAAACATTCCCACACAACTTGTACCACACAATTCAAGAGTTCACAAGGCATACGACAGGGTTTGATGAGAAAGTGACCAAAGTG

CAGTTTATTACTGAGTGGAAATCTTGACTTTGCATATATGAGTTTTTGAGAACAGCAGTTCAGACTGAGAACTGTCATTCTGACCGACAACAAGAAAACATCTTTTCCTTTC
TTTTTTACAATTTTATTTATTTTTTGTGGCTGAGCACCCTCATTGAGCTTTTTTGCCCATTAGTGCATTTTGTAAAGACGTAGAGCTGTCAAGCTCCT

LG3

ref-54080

77.928

CGATGACAGGCGAAACAAATGCAGGAGATGA

LG3

ref-68474

78.802

GAATTTATGGGTAGGGTTATGTTTAGGTGTAGGTATATGGCTATGATTAAATTTTCGGACAGGAATGTTGTTCCAGGATCAACAAAATATGTTGACCCAGGAACGCGTCTA
AATCTGCAAAATTAGAATGTGTGTGGAGTGAGGAGAGCAGATCTCTGGCAGAGGGTGTAGCATGTAGAAAGGTGTAGCTGAACAGAAAGGACTGGTCCATGAGGTTTCTG
CTGGTTGTCTTGAAGATGTTTTATCAGTTTACCATAAAATAGTAGGCCATTGTGTGGTACGTATAAGATTCTTGTTGTTTTTTTCTATGTGTGTGTTTGTGTGCTGTAGTGAA
TAAGTGCAGAAGTGAGGAGAATGTTGGGATTCAGGGATTTTGAAAAAGTGGTTGTTGCAAGTGCAGCCTTTTAACAACAACAACAGAAGAAAAAAGG

LG3

ref-13280

79.329

GTAGAATCTGCGATTTGTTTGCTGGTTTCCA

LG3

ref-54093 1

79.534  Chrl 40023493

GACATTCCATGGACTTCGGCCAAATGACGAGCCTGCTCGATTAACACAGATGTAATTGTTGAAGAGACCAGATCGGCCTTGTTGCAAACAAGGGCCCGGGGTATATCTGG
ACCAAGAGAGTGCTGACGGCACTCGTCCATCCACAGTGGCAGATTGCGGAAACTAATGGGGTTAGTGACATCAAACACGAAGACAATCCCIA/G]ITGCACATTGCGATAGT
AGTGCTGCACCATGCTTTTACGAAAACGCTCCTGACCAGCCGTGTCCCACAGCTGTACCTAAAGTGAGATGGAAAAGGACAAGATTTATATTTTTGTACACATTCAGGCTA
CATATATATTATACAGATTTTTTTACTCATGACTTAATAACCTTGGCATAACAATTAAGCTACAGAAACATTAAAAATTTAAACTTGAGTGTCAATTGAGTTAT

LG3

ref-52601

79.702

GCGGACCGTACGAGGCTTATGCTCATTTACA

LG3

ref-16325

79.773

CGTTCGGGTTACGGAAGCCGAGAGATTTTTCAACAATGGCTGTGTCCCAATTCAGGGGCTGCATCCTTCGAAAAATAACCATTAGATTGTAAAGTAAGAAAGAAATTACA
GTATTTTACACCTCACAATGAATATCAGTCAATTTTATTATGGTTAATTTTCCTAAATAAGACATCCTTGATGTCGTATGCAGCCTTCAAACGCAGCCTCCGAATGAGATGC
AGAAACTGTGTGTTACCCTTTAAAAGCCTCACATAGGCTTTTTAAAAATGTTGAGTACAAATTAAAATGCCAAAAATAATGTTACCCCTGTTTTTCTCCCTTGTGTAATACC
ATAAGTAAGTGCAATAATCTTTGCATTGTTTTGTAAAGCATTGTAAATTGGTATCTGCAAGTATTATAATACATTGCATATACACGTGGGACACCTT

LG3

ref-24950_3

79.984

CT[A/G]GAAAACACGAGCACATTGCACCGCATGCG

LG3

ref-6829

80.11 Chrl 9841741

TTTTTTTGCAAACTTTGAAAAGATTTGCTTCATGTTTGGATTGAAACCCAGCTAGTGTGTGAACAAAACCACCCTACAATGATAAAAATCCACCCACTCCTTTTTTTAAATC
CCCATTAAACCAAACCAGTCTCTTTAGACATGCCGTTTTGATTCTCTGAGCAGCGTGACGTCACACTGCCCAGGCCTCGCCAAACGGCCGCCATTTTCTCAACAGTTGTAGC
GACAACAGTGTCTTGTAAGCAATCCTGGTGTTCTGTTTTTGGATGTAAGAGTCAGCATAAGACTCATTTTCTCAAAACATCTGAGCCACTGAGGACGCAGTGGATTATTTTT
ATGTTTGAAGATAATACGCCCCAAAATCTACCT

LG3

ref-4618

80.505

AACTCACAACTCACAACTCATTACGATCTTCTATGCAGGGGCGGAGCCAGGGGGTGCTGTTTCTGTCTCCTTTTTTCTTGACAAGATTTGCGTTTATTTAAACGCAGAACCG
TCTCTTTAAGACCACAAAAACGGGAGACTTTTCAGACACATACTCCAACTTCGCCTCAGCACCGGGCGCAAGTCAATCGCGTGCGGAAAGGATACAGGTACCGAATGAGC
TTCAGCAGAACAACAGTTGAACGGGGAACAATATATAGGCTAGCCTACGTCAATGTTTCTCAACTGGTGGGTTGCAAGACCGTTTTGAGTGGGTTGAAATGTGCAGTCAAA
GAAACAACAACAACAACACTCTGTTTTTCTGATGCC

LG3

ref-44774

81.735

CCTTTGACAGTTTGTAAAAAAAGGATACCAAAGGACACCATATGGTCAGAACTGCAATTATTATCTTTTGTGCCTCTCAGCTAAGAATAGGGAATATTCTTTTCTGTGCCTA
ATATCACCACACCAATAAAACAATACCGTTCCAAGCGAGTTCATCCAGTAACGCAGCAACAATTACAGCAAGTGACTCATTGGTGTGAATCTCTCGCTCATTAAGTTTGAA
TTGCAGAGACAATGGTAATTTTAGCCCCTCCGTAGCTCTCATATCAAAGAAACAGGCTCTAATGAAGTACTGTTCAGAGAGTCTCACATCTCACCAGTGTCGATTTGAATG
TGATATGAAGCGAAGGGTGCGTGGAAGAAGTGCGT

LG3

ref-55450

83.379

TGAGGGCAGAATACGTCGCTGAAGGGAGCATAACACTCAGGGATATAGACAAAGCGTTGGTCAACTGGGCTCTCGATGGTCGTGGCACAGACAGGAAGAGACTTGGAGC
GTGGAGAACATGGAATTGGAAGCCCAGGGAAACAGTTGTGGAAACAGGTTTTGCCCCACTTCAGGACCTTGCTGGTTTTCCAAGAGAGAGTGGGGTTGTGCTGCTCCAAC
CAGGAGCACCCTAGGATCATGTCAGCGGTGGATCCCTCCAGAACCAGCAGATGGAGGTGTTCGACGTGTAGAAGG




LG3

ref-62112_29

83.648

GGCATACCAATACACAGTCCTTCCATTTGGACTCTCTCTAGCTCTCAACCGTCTAGAAATGATGGTGGTAATTCTGGCCTTCAAGGAGTTCCAGATGGTCCACTTGGACAAC
AGGACAGTGACACCTTCATAAACCACCAAGGAGTTATCGGGTCTTGCCCTCTGCACAGACTCTCCTATGGGCACAGAAGAACCTCCGCTCATTGAGGGCGATTCACATGCC
AGGCT[C/TJICTTGAACATAGGAGCAGACATTCTTTCACATGCCGGACAGCCCCCGGGGGGAATGGAGACTTCACCCCAATGCGGTCAATGCGATATGGTGCACCTTCAGTT
GGATCAGGGAGATGTTCAGAACCAGCCTTGGTTCCCAGAATTGATTCAGCTGCTGTCAGCATCTCCATGGCCCATACCGCTGAGAAGAGTCCTCCTCTCCC

LG3

ref-50226

84.863

Chrl

34253847

GCCAATATGAGACATACAAAAGGCTTTTCTTGGTCTACATTTTTTTCCTGTTTCCTTTATTCTTTTAGGGTCTGAGCAGCATTGTAATCCAGTGATCAAAGTGCCACGAAACA
CAGTGTTTAAAGCTTGTGTTATGACAGAGTTGAAGATAAACTGTACTGTGAATCTAACTGGATGTCACAGAAATCCAAGAGTAAAATGGTGCAAAATCGATGGAAATGCC
TGTAAAGCTTTAAATCACTCAAATCACATACAAACTCAGTGGAAGAATACAATAGGGAATGAATGGATAGTTTTCCTGATTTTCCTGAACATCTCAATGGAGGATGCAGGT
TTATACAGATGTAAAGAAAGCGAGACGTCTGTAAGCCATACTATTAATGTCACTGTGACATGTAAGTGACATTATCTTTTATTTCATTGGCAGCATG

LG3

ref-28111

84.936

ACTCTGGCTCCGCCTTTGACGGTTGTCACCTCATTACCATCGGCTCTCCGTCTGCGCCAGCAAATCCATCGGCTCCGTCAGTCGTCCCCCAGCTGTCGTCA

LG3

ref-9997

85.661

Chrl

33683429

TATGCATGTGCTTCTTCTTGGAGACTTTTTTTTGCAATCATCTCATATGGATGGCTCTTTCTTGGAAAGCAGTGTGTCCTCAATTCCTTCTGAAAATGGACCGCCAGGATGTG
AATCTGCTACTTTGGAGGAAGAGTTTCTTCAGCGTTCCCTGAACAATGGCATGAGTGACTCTGATGAGGACACAGGTTATGCCGATCCTGTGCTGGACGATCTTTATGCAC
GTCGGGTTCTCATCTCCGAGCATCAGACCTCCGTCAATGCTGATTCAGACAAGTTCCTGCCCAAGTATTGGACCCCTGAGGAAGATCTACATGTGAGAAAGATCAGGCTAG
GGTCCCAGCGCAGGCCATGGTATAAGAAGATGCAGGGCTTCAGGTTTGTCTTATAATAGAGAGANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG3

ref-17831 3

87.231

CT[A/G]JAGCTCAGCGAAAGCCTTGCAACTAACTTC

LG3

ref-50593

87.942

CATCTGATGCCGAACACAGTGCAGTGCTTAA

LG3

ref-59448 3

90.15

GGAACGGCAGCGGAAATGGTCTTGTTCGCCTTCAAGGAGTAGACCCACTGTCTCCTTTAGAGCTGGATGCCATGGTACAGATGTGGCCAAAGCTTTGTCTGTACACTTTTC
CTATGACAGCACTGCTCCTGGGAGTTCTAGTGAGGGTTTGCCAAGACCAAGACCACCTAT[A/GJATTAATGGCACCATTTTCGCCAGCCTTAGTCTGGTTCTAGGATATAGT
GTCTCTCCAGGACAGCACTCCTTGGGAGGTTATCTGGAGAAACCTCCTGTCTCAAGTGCATGGTTTGATCTATCACTGCCGGCTGGAGCTCTGGAAACTTTGGGTCAGCTCA
TAGATTCCGGTCTCTCAACTGAGGTTGTTGAGATGATT

LG3

ref-1238

91.121

GTGCTTCCTTGTCGTTCGTTCATCAACTGCGCTTTATTTTTCGTGAAGCATTTTGTTGCGCGTCAGCTAAGATAAACAGACATCCCTCGCATTGCGTGTGTAATCAGTGAGAG
TTTTGCAGTTAAACTACTGCACACTTACGATTACTAGAGAATGCGGTGTTTAGCTTCATTAGTAGTGCATTCGCTTCGCATGATCGATCGAGCTGGGGTTCGAGACTGACTT
GGAGCAGGGTGGTTAGGATTGGAGGATGAGTTTTGGAGGCGGAGCAATGAAGAGAGGGGTGGGTTTGTTAGGGTTGATTTCAAATATCAACAGTGTTCAACAACGAACTT
GAGAAATCGCATACAGTACCTTTAACATGAACTA

LG3

1ef-29957 4

93.685

ATT[A/T]TCTCTACGATGGCCATGCCCCGCATGGG

LG3

ref-29957 9

93.685

ATTTTCTC[C/T]JACGATGGCCATGCCCCGCATGGG

LG3

ref-52603

95.127

Chr3

20964756

TATGATTTTAAAAAGATAGATTGATAAGTAAGTTATTTTGAAGAATGTTGATAATAAAACTATTGTGTTTTATTGTATGGATAAAATAAAAAAAATAAAAACACTGAAGCT
GCGTCCAAAATATAGTATACTATATAGTACGCGAAAAACAGTATGCGAACAGAGAAGTATGTCCGAATGCATAGTATTCGTAGAGCAGGAGGTGAAAAGTACTCTGATGA
ATCACTACTTCTGGTGAGATTCTGAAGTGCGCATGCGATGGACACTTTACTATCCCATTAAGCCACGGGAGACGATTTGTGAATGGAGTTAAAGGGACGTAACTGACGCTG
GTAGGTCATGTGACAGTAACAAAATGGCAGATGTAGT

LG3

ref-32008

95.495

ATCGTCTTTGCGATGCTCATGCTTACTGTCA

LG3

ref-5206_4

96.817

TGA[C/G]JATATCACGATTCTTGTGCAACCCCGGAT

LG3

ref-7354 7

97.718

GAAAGC[C/T]TGCCGAACATAATGCTGAATCTGCA

LG3

ref-57180

98.143

Chrl

48468953

ATCTTTTGTGTTACATGCAAGAAAAAGAGATCTAGAATGACATGAGTAACTCATACCAAGTCCTGTCCCTTTAAGATGCATTCTGTAATCTATTTAAACCCTGTGATATTAT
TACATGTCAGTTTAGCCATAATTAGCTAACAGTGTGACATAACATGTAGGCATGATTGCACTAATTGGCAGACACTTCGCATTTAGAGTAGTCTCAGATGTAAAGAAGTTG
GATGGCAGTTCCCAGAGCACATCTGGTGTGGATATAGTCCCCTCACACTAAAATGCCCACAGGGCCACCAGTGATTACTTTTCAGGAAACCATGGAGTATTACCTGGCCTA
TGGCCATATACACTTCCAAGGCTTCAAGTGACAGT

LG3

ref-73373_30

98.367

AAGGGGAGAGGCTGAGGTTGTGGCCCTTCCCTTTTGCCACCGGACAGAAACCTATCCTCAAGCTTAGTGTTTGGGGATCTCGTTCCTGTGGCCAGTCTAGCTGTAATCTGGC
TACAGCTCGAATTACTACCTCGAGTAATTCCTCAACGGATTTATCATCACGTGAGGAACGCTCAGAGGCAGCACACTCGTAAAGAGI[C/TJATCGTCATCCCCTGCGTAAACT
AAAGAAGCACCGGAGTGCACTTTAGGATTGCGCGAAGGGATGCATGGATCAGGTGACAGATCGGACGAAAGGGCAGGACCCGTCTCCTGCTCGTCAGCCAAATCCATTCG
TGAGCCCCACGATCGTACTGTGGGTGCTGGCCCTTGGAA




LG3

ref-37188_14 98.738

ACGTGTTGAACGA[C/TJAGGTTTGCGACAATACAG

LG3

ref-36794

99.152

AAAAAGCGCTATATAAATAAAGGTGACTTGACTTGTAACAGTTTAGTTAAATTCATGCATAATTTGGGAAAACTCGCCATTGGTTGTTGCATCAATGCACACATGATATTG

TGGGGTGGAGCTACGTCATCAGCAGCAGTCTCATATCTCTCCCTGCTGACTTCTCATGCAACATCAAAGCACTGTACTCGTGTTTGTCCCAGTTTTGTCCCAGGCCCAGTAA
AGCAACTTTGAGTGACCATCCACCTGATCTCTGTGAATTAATCCATCAACACACACACACAGTCACATTGGTGCCGTGACTCACTGTTTCTTCATTCAAGATGGTATCTGAA
GCGGCCATGGGTTCATCTTAAAGTTTTCGCTGGA

LG3

ref-7354 23

99.867

GAAAGCCTGCCGAACATAATGC[C/TIGAATCTGCA

LG4

ref-68806

0

TTTTAGGCTGGTGGGTGGAAGGGGGGGTGGGTGGTAAGACAAGGTTTAAACCAACAAAACCAGAGAAAAGGCCCTTTTCACTCCCATGGATAAATCCCACTAAGTCTACG
TTTCCACATCAGCTTTACTTTCCCCCGACAACAATCCAGCGACTCAATAAAATGATCAAGAACAAATAAGCGAGGCCTTCGAGAGGACGGGGCCACCGGTTTAGCAAATA
GACCATGCCGAGCTAATCAGTGGAGAACAGAGGAGCTGATACCATATAGATATTTGGGAAATTTACACAACATTAGCGTTCTCATCTAATCCTCCATGACGTCCTGAGCTG
CAACTTCTACAGGAGGCCAAACTGGGTGCAGCACAGGG

LG4

ref-67961

3.246

GATAGTCATTGATAGCTTTGCATGCACATGGTAGACCCTTGGGTTTTAAATGGCCATGCTATTAAAATTATTTATATATTTCACGTCGGGTGCTCATGGTTACCTGCCAGAA
CTGATAAGTTAACAGCTGTCAGTGTCATGGATGTTTTGCAGCGCAAATTCTGACTGAACACACGGCGATCTCTTTTTAAATTAACCAGGCAGAGGTTGCGATTCAGCTGCT
GAATGTGTGTGTGTGTGCGTGCGCGCAATTTCTTTCAAGGAAAAAATAGATAGACATATAAATTTCCTACCTCAATAATAAAGCTGTGAATTTTCAGTGCGAGTGCATACA
GACACGTCTGCTTCATAATGCAACATTAAAGCTACCTTTTAGTAAGCAAACGTGTCGCCCTCGCCTTGTGGTGGCTTGGAATTCCAATGGGAATCGG

LG4

ref-34976_25

13.793

GTCTTTTTTACGATATAGATGCAC[C/T]JGGCACCA

LG4

ref-34976_19

14.42

TGTTGACAATAAGTACGTTTTTTTTGTTTTTCAGTGGACACTCATTGGACATTTTACCTAAGTGCCACGGATTGGATTCATCTCGTGATCGCCATTTCTTTATAAAAGTATGA
AGTCCCGTATGATTTTTCGTGTTGTCATTTGAACACCCGACACAAATTACAATTACTGGTGCCGGTGCATCTATA[A/GJCGTAAAAAAGACACCGTAGATTGACAGTAAACC
TTTAGAACTTTCTAATGATAAAACTTATGTTTATTAATATTTTAGATAGTATCTAAGATAGATCGATAGCTCCTTTGCCTGCTAACATGATCATGTCTACGGGTGACGTCAC
GGACACTACGTCCATATTTTTTTCAGTCTTTGGCCA

LG4

ref-44704

15.265

TATTGCAATGTATTTGGACAAATTTCATGATGAAACCTGAAAAGTGACCCACAGTCTCTGTTCAACTTTCTTTCCATATGCATAATCTAATCTAGCTCGTCCAGTAACTTAA
ATTTGTGAATAAAAACAAAAACAGAGCCAATTAAATAGCTTATTATCATTAAAATATGAAAATTAAAATGATGGGTAATAATAGATTAAGATTTTTTACAACCCCAATGCA
GAAGTCTTAAGGCAGGAACACATCAAGCCGATGGTCGGCCGTCGGGCGGGTTTTGTTCGTCGGCCGCCTANNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG4

ref-4200

20.397

TCGTCTGCTGAAGTTTTCTCTCTCGCAACGGCCTGCCTCTGTGACAACAGCAGGTGCACGATTATTCTGCAGAGTAAAGCTCAGGGAAATTGGCAAGAAATATCCTGGTC

LG4

ref-50703

22.814

GCGTAGTTCTCTGTTTTACAATCAGTTGTTTAGACTCTGGGGGCCACATCCACAGGCTTTATCCACTCAATGGCCCACGATAGTTCCTGTTGTTGTTTCTCCAAAAGGTGCCT
GCAAAAGGCTGATTTCCTAGGCAATTCACTAAGAGCTCCCTTGAAACAACTTTCAAGGCTGTGTGGGTGCTTTACTCGTTCTCGGAGAGGTGCTTGGCGGTGTAAATGCAG
CCGTTTGCCCCAGTGCACGTGAAGGAGGGGTCGTGCTCTGGAATTTATTGAAGGGGGAGGGGCATTGTGTTGTTAAACGAATATCCCCATATAAATGACCCACCCAAACA
AGTGCCCTGTAATTATGCAGAGTGTGTGTCTGCGTTTGGTACAGATGCTGGAGGGAGAAACGGGAAGGGGGTAGTGGGGTGCTCAGACGTTATGGCC

LG4

ref-11729 6

24.073

TGTTTGAATACATGACATGATGGATGCTGTGCACATATTTCTACCCTGTAATATATTCAAATTACCGTCCATCCTGTCATTTATTCAAATATTTCATTACTGCGAGAAATGGA
AAGTTGTTGATTTGGTAACAGCTCATGAGTCTTTAGACTCTTTTGATTTATGACTCATTAAAAGGACTGGTTTAAAAGAGTCACTTGTTTGT[A/GJAATCCGACCACACTGCT
TGTGTCTGATGATTTTGATTCACTGAAGAAAACTGGTTCATAAGAATCATTTGTTTGTGAATCAGACTGCTTTCTTGGTATAATTTTGAGTACAACCAAATTAATTCTTATGT
AAAAGTATAGTGTAGAATTTCCCTAATGTTTTTAAACACAAAAATTAAGACTTTTTTATTGGTTTTATAATTGGTGTTTAAAACTAGAATGACTTT

LG4

ref-30057

25.168

GTTAGTCAAACGATTGCTGTGCCGAGCCCAC

LG4

ref-32189

27.724

CATTATCAAATGTTTAGTGAATGTTTTTTCGCAAGCTGTTTATAAATCTTAAATATTTCATTATAGTAGTATTTTATTTTTTATTATTATATTAATCATTTCAATTATTCAAGT
TTTTTTTTTTTTTTTAAATACCACACTGAATGAAAATTGCCTTTCTATAATGCTTTTCATTTGTAGGTCAAAATGTCACATGATGCTTGCATTGAGCGATTCAAGCGCTGACA
CATGTCATGTGAAAGAGCCTTAACAAGATGATGAAATAATGATTTCATGTTCTAAATACTACCTTTGTTTTTCTCCATCAGGACAACTACACGTTCGCCCAGCCTGGCATTC
AGATTAAAGTGAAGGCGCTGGAAGAGCTTGTCAGCAGAATAGATGGTAAGATCATGTTCACAAACATATCCTTTCACTCTGCATAGAGAAAA

LG4

ref-63244

29.15

GCCGGTAACTCGAGCAATGTGCAAGAACCAC

LG4

ref-27521

29.423

AATTACTCTTCGACAGCGCTGCCACAGAATA




LG4

ref-13167

29.481

Chr8

10273246

TATTGACAACTTATCTTGCACTCGGGGGCGTATACAAATATTTACCCAATAAAATGCTCTCTCAAACCACCTGATTCCATTTAGCAATAGCAAATAGCAAAAAAAATTTTTT
TGAAAAAGCCCTTCAATATGGCCCACCCAAAAAAAATATGTCAGGAAAGAAAACTGTGAGTGTCATTAAAAATCCAATTAAATTATCCTTCTGGAACCCTACTGTCATGCC
ACATCAAGGTTAAATATAATAATAAATTCTCTGCCAGTGATCAGTTTCAGATTGTGCTCAGATTCAGAACATTTAAGGTGAATCTTATCAGAGAAATAAGCCTGATTTGTTG
ATTGCTGTTTGTCTCTTATGTACCATACAACCCAGGACAGCATGGCCCCCAGTATGGGGCGTCCTGACCTGATCCCATCGTGGGCCCATAAATGCT

LG4

1ef-9956 24

29.609

TTCTGCAGATTCATTTCAGCATAGATAAGTGTTGACAGAAATGCATGAGGACGTCACGGGTTGCAATCTTGTAATTACAGATAGGACATGGTGTGAATGCAGCATAAGCTC
ATTGTTTTGGTTCAGGAGGAACTGTAAAAGGCAGCTGCTGTTTGTGGCGCTCGGTGACTGTCTGTCTACAACTCTGCATAGCCTTATGGAGCGTCTGCACGAGCAGAGTGC
A[C/TIGGAGGTATGGAAATGCATATATTGACGGGCAGGTAGAACTATTGCATTCGGACCAAATGCAATGATTGGACGAACATTTTTTGGTTCTGACACTTCCACAGAAGAT
ATATGTAGCCTATATGTTTTAATATTTAGACCACTTATATTATTGTTTGCTATCAGGATGTGAAGAGAGTTTCAAAAAGTGTTTATAAAGCAAATTGCCTAC

LG4

ref-55054

29.813

CATAAGGGAGCGATGCTGATGCTGATGCTGG

LG4

ref-12468_14

30.983

TTTGCTTGGGCGA[A/G]JGAGCATGCCCGCTCAGTC

LG4

ref-25314

31.643

TGACAGGCCACGAGGCTGCTGCAGATACAAT

LG4

ref-62627

32.205

GCTCCGATGCCGAATGCGTTGCTGAATGCCA

LG4

ref-32792

32.282

AATGGCATTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCTCGAATGGCATTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCTCGAATGGCATTCAGCAACGCATTCGGCA
TCGGAGCACATGCTCGAATGGCATTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCGCGAATGGCTTTCAGCAACGCATTCGCCGATGGCGTACGGCATGCCGATGGCGTA
TGAAAATGTTCTTGGCGTCGAAACTTCACATGCTTGGATGGTGTACGGCAACGTGTTAGGCGTCGGAGCACATGCACGAATAGCATTCAGCAACGTGTTCGGCTGTAACTG
CTGTCTGTAATTTCTGATTACTTTGAAATAAATATGTT

LG4

ref-35825

32.72

Chr8

13968644

ATCATGGGAACAACGAAAGCAATGGTTGACTGTTGTAAACCTGCGAGTATAAGCCCATAATGGTTTCTGCTGCCATTTTCATATTAGGGATATTAGCATTAATAATGCTAA
CATTTTTCTATCCCGTTCAGGACAAAAAGCATACTTACGGTGTGCCATGTTTTTTGCTCATGTCTTTTGCACTGTCTTTGTGCGACTTGTTCAGATTCTCCTCTCTCTCTTCAC
AGGTTTCGTGTTATAACCTGCCAAACTTGTCATCTAATGAAAATGTCCTGCTAATTGTTGCTGCTTGAGTTTCTACACATTAGAAAATCTTTCTTTCTATCTGCTGCTATGTC
ACAAAACAGCTGTAGTTTTGGACACAATCTT

LG4

ref-17707

33.325

GGTGTACGGTCAAGAGTTTAGCGTCAGAGCTTCATATGGACGAATGGCATATGGCAACATGTTCGGCATGGCAGCACATGTGTTGATGGCATTCCGCCACATGTTCGCTGT
CGGACCACATGCGCAGATGGAACACAGCCATGTGTTCGGCGTCGAAGCTCATGTGCGAATGGCATTCAGCAACGTGTTCGCCTTCAGAGCACACGTGCGGATGGCAGTCA
GCCATGTGTACGGCGTCGGAGCACATGCGGCGCTGGCCTCCAGCCATGTGTTCGCCCTCGGAGCACATGCGCGAATGGGATTCAGCAACGCGTTCGGCGTCGGAGCACCT

GCGGCGATGGCGTCCAGCCATGTGTTCACCTTCGGCGC

LG4

ref-71648

33.884

GCATTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCGCGAATGGCTTTCAGCAACGCATTCGCCGATGGCGTACGGCATGCCGATGGCGTATGAAAATGTTCTTGGCGTCGA
AACTTCACATGCTTGGATGGTGTACGGCAACGTGTTAGGCGTCGGAGCACATGCACGAATAGCATTCAGCAACGTGTTCGGCTGTAACTGCTGTCTGTAATTTCTGATTACT
TTGAAATAAATATGTTTGTTGCAGGCAGACTGAATCAACAAAAGCCAGCCGAGAACTTCAACACCATCACAATGCCTCGAATGCCTAAACAATCTTGTTTTCTATTACCTT
CTAACAGGTTTGTAAAAATGGTAGATTCACTTTTC

LG4

ref-48756

34.165

CGTCGGAGCACATGCGGCGCTGGCCTCCAGCCATGTGTTTGCCCTCGGCGCACATGCGCGAATGGCATTCAGCGCACATGCGCGAATGGCTTTCAGCAACGCGTTCGGCGT
CGGAGCACATGCGCCGCTGGCGTCCAGCCATGTGTTCACCCTCCGCGCACATGTGCGAATGGCATTCAGCAACGTGTTCGCCGTTGGACCACATGCGCCGATGGAGTCCAG
CCATGTGTATATGGCTGTAACTGCTATCTGTAATTTCTGAATACTTTTAAATAAATATGTTAAGCATTTTTTGTGTTTTCATTTGCTTAAATGTGTCTCTACCATGCATGTGGT
CTCTACCACGACCACATGCAGAGATGTCACGTA

LG4

ref-4772_30

34317

CGGGAACGAACGAAGGTCTTGCAGGTATG[A/G]AA

LG4

ref-4772_23

34.589

TTTCTGTTTCCTTTGTTCCTTGTTCCAGCTTCTGGTTAGTCTCCTTGGTTACTCATTGTTTGATTTGTGTTCACACCTGATATTCATTGCATTGATTGGTCTGGTCTGTGTATTT
AATGGGTTCACCCAAAAATGAAATTTCTGTCATTAATTAGTCGCTCTAATGTCGTTTCATACCTGCAAGACCTTCG[A/G]TCGTTCCCGGAACACAAATTAAGATTTTTGATT
GAATCCAAGAAGTTTTTTATTTCCCACAGAAAGCAACAAAATTACCACATTCAAGGTCCAGAGAAAGACATTGTTGAAATAGTCAACGTGACTACAGCGGTTCAACCTTAA
TGTTATGAAGCGTGCAAAAACAAAACACAAATAA

LG4

ref-43662

34.621

AGAATCTGATGACGTTTTGACCTTCTATATTAAAGTGGCTTGTCTGCTCTCTCTCATTTCAGATGCACATCAAGGAAGAGAAGGAACTTCAAGGAACGGATCATCTGCTCTT
TCATTTGTTTAGATGGTGTACGGTCAAGAGTTTAGCGTCAGAGCTTCATATGGACGAATGGCATATGGCAACATGTTCGGCATGGCAGCACATGTGTTGATGGCATTCCGC
CACATGTTCGCTGTCGGACCACATGCGCAGATGGAACACAGCCATGTGTTCGGCGTCGAAGCTCATGTGCGAATGGCATTCAGCAACGTGTTCGCCTTCAGAGCACACGTG
CGGATGGCAGTCAGCCATGTGTACGGCGTCGGAGC




LG4

ref-60401

34.708

ATTGTGTTTGGCGTCTGAGCTTCACATACACGGAAGGCATTCAGTAATGCGTTGGCTGGACACCGGCGTTGCATGTGCTCCGACGCCGGTGTCCAGCCATGTGTTCACCCTC
GGCGCACATGCGCGAATGGCATTCAGCAACTCATTTGCCGTTGGAGCACATGCACCGATGGCATCCAGCAATGTGTTCGCTCTCGGAGCACATGCTCGAATGGCATTCAGC
AACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCGCGAATGGCTTTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGCGCGAATGGCTTTCAGCAACGCATTCGGCATCGGAGCACATGC
TCAAATGGCTTTCAGCAACGCATTTGGCATCGGAGC

LG4

ref-32865_17

35.774

TGAAGACCCAATTTATACCAATTTTAATTGTATACTATACTAATATAAAGTATTATTTGGAAAATATTTTTACGTTCGTTTTCTACTCACTATGGTACTCTACTGTTAAATGT
ATTATATATTTATTTAAAGCCCCCCTGTGGTGAAAATCAAGTTTTTAATGTTTTTTATTTGTCTATGTGGTGTTTTTAAGACAAATCATGTGCAAGTCGACACC[A/C]TTGCTA
AGTATTTTCTCTTTAAAGTGATCTAAGGACAGTTTAAAAAATGCGCTGGTGTTTCTGACGTCACAAACTACCTTGTAACCAATCACGTCAAGGTGTGGGCGGGCTTTAGCAT
ATCATTAACTATGACTGCTCTGAAGCAGGAGAGTCTCAAGAGAAGCCAGGTCATCCTGGTATATTTTCTGTTAATATGAAAAATCAGAATATAGCG

LG4

ref-47650_10

36.873

TCGAGACTC[A/G]JCGACAGATGTGCGTCTGTGTAG

LG4

ref-12610

38.006

Chr17

30496092

TCGCCATCTTTAATATTACGTTGGTCATTGTTTATGGTTACTAGTAAGAGAATACACTCTTGATGCACGTTCATACAGACAGTGTTCCAGATGCTACTGTAAGTTTGTGTGA

ACAGGACATTTCAAGACTCACACCTGTAAGTAAATGCAGTTGTCAATCCCCAAAACATACAGTGTGAGCATGACCTTCGTTATAAATGGGAGAAACTGCAACACGCAATA
TTGCGGAATACGTCGCGCCTTCTAAGTAAAAGAGCCAATCGCTGATTGATAAACAGTGCGTCCCAGTTTGTGTACTTATGCACTATTCTATGCTGTTTTGTAGTTTAAACAG
TTTGAGTAGTGTGTTCACACTGAAAATTCCAGAAA

LG4

ref-63429

38.427

ATTGTTCGAACGATGAATGTGCGACAAAGTT

LG4

ref-5659

38.894

Chr8

16880779

AGGTTGTTAGATGCCATATAATGTCATTTCTTTTCCCAGTGCCCTTTTGTTTTCCCACTCAACCTATAGTTTAAGGCTGAAATCAGCTGAAATTGTCCGTAAAGAGCTTGTGC
CCTCTGCCAACTCTGCCAAGTCTTTTTCGGTTCTTGTCTCAGAATAGCTGATAAATGTCTGGTGCTGCATTACCTCCGCCTCTGCACACACAGAATTAGCCCCCCACATTAGT
GCTGTGGGTTATTTATTTCTGCTCCTGCCGGACTGACACTCTAATCTACGGAGAATAGAGACAACATTAACGTCAACCTATCTGTTCCCTTATGTGTTTTTGGGGGAGGGAG
GGGTGACAGAATAACCTTTGCGCTGACAAAT

LG4

ref-15885_14

39.729

TCGCTAAACTGCGTACATATCAACAGACATATTGGCCAAAACACAAAAAGGATGTTGATCCAGACTTACAGGGATACTTTCCTGTCCGACATGAGCTTGCTGTCGTGGATG
GATGTATTGTCAGGGGAACATACCATCTCTTGGTACCTGAGTCATTACAGAGGAAACTCATTGAACTGGCA[A/TIATGAATCGCATCAAGGTATAGTCTGTACGAAGCAAA
GACTTAGGCAATTTTACTGGTGGCCTAAGATTGACAACTAGATTGAAGCTCTGATAATCAACTGTCATACGTGCAAACAAAATGACAAGTCTGCAGTTACACATGATGCTC
TTCTCAACCCTGTTGAATTGCCTTCTGCTGCATGGGTAAA

LG4

ref-56126

40.601

TTATAACAGTATAACAGTTCCAACAGGCCGAGTTGCGCAGTATAATTTTTTCTATACTCTTTACCAGACATTGTGTCATCAACTGGACATTCGCTGGGCAGGATTGTGGGCA
ATTGTGCTCTGTACTGTGCGTATTGCCACCTAGTGGACTCTTCTGTCCTGCTTGCGCATGCGCTGTTGCACACGCACCGTCCGCGCGGTCTCGAAATTTGGGCTGCACGCGT
AATGTAATTTTATTGACATCAGTAACTGTAATCAAATTACATAAATTTATGTAATGCGTTACATTCAGGGTTCTAAATTAACACCCGCCAACCGCAGGTTAAAATTCATTTT
GGCGGGTGTTAATAAAAACTTACTAGCCAGTTT

LG4

ref-2700_27

40.923

TTCGAAGCTTCATGAAGCAGTGTTTTGAAATCGGCAATCACTAGATATTGTTGAAAAGTCGTTATTTTGTTTGAATGAATGTTCAAAAAACATTATTTTTCATATACTTTAC
ATTGTTGCATTTTGCGTATACAGACAGAGCTCATTTATTCTAATCTGAAAACCACGCCCACCGGGGGGCAAAACAATCGGAAC[C/TITAATCGGTGACAACATATGCTAAA
CAAACAAACAAAAACAAACCATTCATTATTTTTAACCATGTCAAAGAATTACTTCACCTGTCGCCGAATACGTTCCCCTCCAATGTAGTTTTTATAGTAATATGACCCGTTG
CGCTCTGTCTCACTGCCTGTATCCACTTTTGTGTCCTT

LG4

ref-46223 18

41.667

CACCTTCTACAGATTATTTTTCAGATCCACATCAACTTGCTTTTATATTATATAGAGATGCTTTAAGTAGAAATGCTGAACATCCTCCTCCACAGACCGCTTGATATAATCA

ATTTAAGTTAGAAGTTTGAATTCTCTTACCCACTAAATGCCAGGTCTTTCTTTTTCCATATTTTCCACATCCTGCAGTCCGGTCCGATTCGTATCCGACGAGCGG[A/G]GTGC
AGATCCCGTCCGCGATCTGCCCGACTAGCAGCAGAGCACCTGCGTTCGTATCCTTGAAACCGAGAACCGAGTGATAATACACCAGTAAATACGTGAACCACATAGACGCG
CAGAGGTCGTTAAAGAAATGTCCCACGGCGTACGTCAGTCGCCTGCACATGGGCAAAGTTCCCGGCTGATCAGACATCGTGAATGAAGAATCGATAAACG

LG4

ref-29931

42.379

TTATAAAGTCCCTCCTTCAGTTTAAGTCTACAGGATTTTTTTTTTGGCCTATTTAATGTCAAAACATATAAGTATAGTAATAGGTATAGTGATGCTATCCTTAGTAAAAAGGT
ACAGGTAGAAGAATCACTCAGTGAAACGATGCATGAGATGGCAGACATTCTGAAATGTTCATCACTGTCAGAGAAAAGCAGTGGTTGTGTACCTGAGCCACAGAGATGCT
GATAGCAGCTGTGATTAACTGTCCACCCACTCACTATAAAGTTCTGTTCCAAAAACAAGTGAGCTGTCAACCTAAACATCACACGGAAGCTGTTCCGATTGCCTTCCAAGT
CTCATTTTGGACAAATTTTAAGGAAACGTCCTTCACCAAAATCCAAAAATGTGCAATAAATGTAATCCATCTAAGACGGCGGCAACTGGAATCAAGA

LG4

ref-52344

42.853

Chr8

30686759

CTAGCTCAGGGTAACTTGTGCCAAAGTCATACACTGCAGAATACTTAGGACCTTCACTGCCTTCACCTCCTGCACAAGAGAACATACAGTGTTTTTACTGATTTTTCTCACA
GTTGTTTTGGTATCTGATGTACTTGAAGTGGGTAAGGGGAAACTCACTTGACACACGTAATGGAATATAGCTCTCTCTCTCCTTCAGCAAACTGCTGACGAGGTCTGTGCTC
TGCGCTCTCTCTGCCAAGTTCACCAGCTCTCCCGTCCTGTCCATCAAGTCCACAGTCTCTACAGAGAACAGTACTTTTTTAGATCTCCTACACAGATGAGTCTGTTTATTTTC




AAATCAACAGTTTCTGATTTTTATTGTTATTTGGAGTTGAACAAACCCCAAACCTGAATAAAACTTCAGGTTTGGGGTTGCCAGAAAGCAACCA

LG4

ref-56195

43.479

GGCGTGAAGTCGATGTCCCTGCAATAACAGA

LG4

ref-19774

43.653

GTACTCCATGTGACTCCAGTGGCTTAAACTCAATTTTATGAAGCAACGCAAGTTCTTTGTTTGCCCAAAAAAATATCATCTACCAATTCTTGTACAAAAATATTGATCTGCA
AAGCGTTCACGAGAGCATCATGACGCACGCGTTTTGCCTTCACGCAAGAGCTGACATTTTCAAGACACATGCGTTGTGTTCAGACGCGCACATCAACTCGACACACATGCG
TGAGTGTTCACGAGAGCATCATGACGCATGCGTTTTGCCTTCACGCAAGAGCTGACATTGTTGCGTGAACACGCTTTGGATAATATTATTCTGTAAATAAAGTGGTAAATT
ATGTTTTTTGTGCAAACAAAGCACTCGCGTCGCTTCATAAAATCGAGTTTAGGCCACTGGAGTCACATGGAGTACTTTAATGATGACTTTACTACTT

LG4

ref-3418

43.786

TGACAACACACGAACTGCATGCTTTTGTTAT

LG4

ref-27591_19

44.605

CAGACTGGGCCGAAGACA[A/G]TGCATTGTCTTCC

LG4

ref-6351

44.692

GCACAGCAATGAAGGGGTGACACTCTAAATGACTAGAGTGCAAAATACAGAGCAGGTTTTTGCAAATGTGTCCAGCCACAATGCAGGAAAAAAATCATTTATACACGCAC
GCACACACGCATGCATTTCGCTCGCATTTGCGCCTGAAAATAACTGCGTGCCAGTGTGAAAAAATATTTACGCGCACTGGTGCGAGTGACCTGATCGTTTCTCATGAATAA
AACTATAATACAATTGGAACAAAAAGTACACCTCCTAAAATGCATCCACACTGAACAACAGTTATGTTTCGTACTGCAATCGGCTGC

LG4

ref-57591_25

45.189

TTGTGGCATATGTTATTTCACTGCATTTTTTGCATGCTACAAAATTAGTAGGAATAGTATGGTAGTATGCCATTCCAAACATACTTTGTTTCCTCTCTCTTCCTCTACGACTCT
CCAATTCCTATGGTTCTTTTGAAAATCCTAAGAAGAGGATTAGCCTATATGTTTGTTTTGCATTTGTTTGTTCAGACCTCCAATCCACCCTTCATCCGAACACCCTGCCC[A/T]
CCCATCGGCACTCACATTCCACTTGCGCTTACCGGAACTGTCCTACGTGACAGCTCCTTCTCTATTCACGGGCATGAATATTAATGCACCGCCCCAGCCAGCTTTTGTATCA
ATGTTAACAGTGCTACATCTGAAGTCACCTCTGTGCTGAAGGGCTCTATGATTAAAAGTAAGATCTTCATAGGCATTGCATCACATCACAGCCAG

LG4

1ef-56860 1

45.495

TTTGGTAACTAACTGATCTCATTTGGGCACTTACCACTCTAACCCTAACTCTAACTGATCTCATTTGGGCACTTACCACTTAACTTAACCCTAAGTTCAATAATTAATGCTTT
TAAACTGGGTTAAAGCCAGTTTTAACCTTGGGTTGAGCAATGTTTGACACTTCTAC[C/TITGGGGATTAGCAGGTCAATCGCATGAAAACAGGTCCAGATCACATTGAAGTA
TAAATATATAATTGATTTAATATAAATATTATGTATAAATTTTTAGGCTTTTGCCATGTGAAATTATTTGAAATTATGAGATTTCTTGTTCAAATAGGCTTTGTTTTCTTTATG
CGAAATATAATTTCTAATGTTTTTCATTCTTGTG

LG4

ref-51124_18

45.968

GCACTAATTTAAAATATAGCTGTATGCAGCAACTATGGGGCCAAGCCCTTTATGGACATTTGATATTTTTGGATGCAAGATTTACTTTATGCACATTGAACAATTCACATGG
CACGAACTCTTGCTACACACTGGATTTAATCAAACAGTCTTCAAACATACTGCCTGTTGCTTAAGCAGCACACC[G/TICTCGTACACCTTGATTTGCTTAATTGATTTGCACA
GAGACTTGAAATGTTGAAGGCAAAACTGTAGTTTTTGGCAGTAAAGCAACAGTAAGTAGTAAGGCAGTAAGTAATTAAGTCTCCAAATGTAATAATGACATTTGGTCCTA
AAAGTCTTAAAACTACTGTATTAAAAACTTAGGCCTCA

LG4

ref-29224

46.236

TTCCTGCTGACGACAAGCTTGCTCAAGGCCG

LG4

ref-34043_7

46.472

Chr8

12530235

TTACTAAGATTTTGAGCATCCTGATAAAGACACAGTGGGGGCCAGGCTGACATCTGCAGTAAAAGGAAAGAAGATATTTGATGACACATCGTCTTTATGGTCATCAGTCGC
TGAATGTGTTTCGTTAAGGTCAGTGGTAGAGGCGGAGAGGACATGAGGCCACAGAGTTGTCCTTGTGTTATGAACACAGACACACAGTTGCCTCT[A/G]JTTCCGATACAAG
TGCCAGGACATGTATTTTCATATTTGCTCTCACTGGATAACATACATGGTGTTGAAAAGGGTGACATATTGTATTCCCTGATTACAGTCAAAGCTGCTTTGTGGCTGTGAGA
GCATTAGCTTAGCACCGCTAAGCGTGCCGGGAGCACTGGGAATCTGAAGAGGCAGAAAGGAACTGTTACACGGAATTAATAGATCCAGCGCCCCTATTCAT

LG4

ref-58567_25

46.586

TCGTAACTTTGCAGATGTTGTTATGCTCAAACAGCAACATTACACACTAACTAAAGTTAAAAAAGTGAAATCATAATCAAGGACCCCTTTAAAAGGACAGTTCAACCAAA
AATGAAAACTCACCATTTAATTCCAAATCCATATGATTCTGTGGACTACAAAAGAAGATGTTATGCTGGATGTTCACATTTTTTTTCTATTCAATGAAAGCGAATAGTGTGC
AG[C/T]GGCTGTCAAGCTCTAAAACTGACAAAAAGCACAATAAAAGAATCATAACGGGTCCATAAGGCTCAATATTCCAAGGTCTTCTTCTGAAGTAGCTTTGTGTGAGGA
ACAGACCGAAATAGCTGCTATTCACTGAAAAATTTCCCTTATATCGATTAAAAAAATGTACATATTCAACATATCTTGATTGGTTACAAGACATGAGAGCCA

LG4

ref-62227 31

46.93

GCCTAGGCCTATTCGATTCCTGGCCTTAAGTAAATGTGATTCCAGAATAGATTTTTTTATCCCTAACCCTATTAATTAGCAACTATAGGCAACAAAATATTTCATTTATGCTA
TTGCATGTGAATAAATATGTGAATGGTAACCACAGGACTATGTTAAATAAATTTGTTTGTTTTTTTCGTCTGTAACTGACTTTTATTATCGACATCGCGACATACTTGCAAG
ACATC[A/G]TTGATATACAATAATATCGTCATATCGCCCAGCCCTAGAACAGAGCTCACCAAACTCAATCTTTAGTACACAAAATCCTACTCATATGCTTGCATTTACATGG
GTATGAATGGAAGAACACAACGTCTAATGTGGCTTCCCTTTCAAAGCACGACTGGAAGAAAACTCTGGAAGAAGGTAGACCTTAAGGAGCTGCAGCAA

LG4

ref-9453

47.386

TGAATTGAATTATAGAAGTAGATAATGTGGCATGTGTATGCAAGTTTAAACAGATGTGTTTTTAGTCTAGATTTAAACTGACAGAGTGTCAAAAGCAGCACTGAGATCGGA
TGATCTCAACCATGATCGGATGATAAGAGCAAATCATTTGTAACTCTAATGAGAGCAGTCTCAGTACTATGGTACGGTCTAAATCCTGACTGGAAATCCTCACAGATACTA
TTTCTTTCCAAGAAGGAGCGTAGTTGCGATGATACTGCCTTTTCTAGTATTTTCGACAGAAAAGG




LG4

ref-65228

47.473

TTTAGGATTCTCTGAAAAATTGAATTTAAAAAACACACACACACACACACACACACACACACACAAAGCCAGGAGTTTCCAAGCAGAGCTGATGTAATGCATTGGCACAG

CTGCACTTACACTTAAAAAAAAATAAATAAAAAAAATAAAACAAAACACATGGACATAAAAAAAAAAGTACTAAACGACTCATAAATCCTGAATTATGAACGGTCCTTGT
GCAGCAGTTGCTAACGTGCTCTGATGTAGGGAGACATGATGATTTGCAAACCCGCAGGACATAATTCAGCAACTTACAACCAATTTGCTCTGATGCCATTTTATTTTACATT
TATGAAGAAAATGCAAATGGAGTTTATCCATGCAAAAGGTTTTATCAGATTGTTTTTGATCACAGATTAACATCTTATCTGCACCTAGAGTAGTAATGC

LG4

ref-52908

47.52

GGTCCGCCATCGATGGTTTTGCCGAGTGCTT

LG4

ref-16838

47.932

GTGGTTTCAGCCAGAGCTGCAGAGGGCCGGACATGCTGAACTCATCAGACCTAGCATTCTCTGAAACGTTCTGAGCGTCAGAGAAGCCCCGGGCGGAAAGGTTTGTATGA
GCTGTTGAATGGCCAAAGAATGCTCTGGAGTGACTGTGGCCCTCAAGTGGATAGAGTCTAAAATTATCCCCAGGAACGACACACATTGGCTAGGGGATAACGAGCTTTTT
GCAGAATTGACCCTGAGCCCCAAGCACTCTAAGTGGTTGAGGATGATGGATCTGTGGGATATTAGCTCCGCCTCCGACTGGGCCAGAATGAGCCAGTCGTNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG4

ref-20243_2

47.958

CCTAACTTTCACAACTGTTGCTTAGTCATCTTATAACAAACAAAGGAAGTTTTGCAGTTACTTATTTCCATAATCATTCAAGCATTCAAGCAAATATGGCCTTAACTTAAAA
GCAAGCACATAACAACATTGAAACAGGTAAATAGCAATATCAACATCAAAATCCAAAACACTGTCAAACATCACCCGAGGTGCAGAAGAAJA/CIAGCGCTGCGATTCCAG
TGCCTGGATCCTGTTGTCCATGTTGGAAAGGGTTCCTTGAATTGACAGCAGCGCTGAGAGAACCCTGTCATCTCCCTGTTGTGCTGGAGCTTGAGAGGGATGAGATGATTTT
ACCTTCTTTGGAGTTGGAGACGCTTGATCGGTGGAGATATTTCAACATGTTCTCCAACCAATACACCTATATAGGTCCTTTGTCACTTCCCTGAAATACGA

LG4

ref-67668_32

48.381

TCAACAAGCTCATTTTCAAATTTTCTTGAATTTTTCCCTCACTTTTTCAACAGCTATCAATATGAGGAGTGTGTGACCGGCGTCTGCTCTGCAAAATGATTGGAGAACATGA
ACGGATCATAGATGTCCCAAAACCCTGTGTGTACACAAGGGCTGTGCAAATCATGTCAGCCACACCTTTAACAACACAAACATCCTGTAATTTACTGCCGATGCTTCTGCC
GTGCTGCC[C/TJAAGCCTGCGTTAACACAGGACTCAACAGGAGGACGGGAAAGGAGGGTTTTCCACACAGCTGATGCTGGCAGCAACTGCCGGCTACGCTCAGCCCCCACC
CGAAAATTACCATCTGTATGCCGGCACAGAGAGCTGGGTTCCTGCTCAGTATAACAGGAGAATGTAGAGGATACTTAAAGTTTCCATCGCCCATGTTCTCA

LG4

ref-1265

48.396

AAAGTAACATTTACACTTAACTTAGATTTTCAGTGCAATATTAATAAATAACTGTAATAAGATGTTCAAAAATGTGGGAATTTTTCATTAATTTGTAGCAGGATTTGTTCAA
AAAAGTCACTGTGTCACATTCTGTCCTTCTGTTGTATCCATAGGTTCTCACTCACTGATGTTGTTTGCAACATATATAACTGGACAGACTTCACTTCCCGAGTTCAGTGCTGT
AGTGATGCTGGATGATCTGCAAGTGATGTACATTGATTCAACTACGTGGAAACTTGTCCATCGCAGAAACAACATTTCAAAGTACTATGAAGAGGAGCAGATTGATGCTG
ATTATATTTTTAGGCATATATATGACAGCATGACACATAAAACATCCAATGCAAAGATACAGTTTAATGACACAAATGGTGAGTGCTATTCTAAAT

LG4

ref-32547

48.855

TTTCGCAAACCTGTCTTTCAGCCACGTTGGTGAATGACGCAGGCGCAATAACTTATTTTATTGAATCTTTGTGAGATCTAATTAATGCTAGATTTTTTGCTATAATTTACGGA
CATGGAATCTGAGGGCTAATTCAAATTTCTCTGTTATTTTGCTTTATTTCCAGAATCAAGTCTTACGTACCAGAGCACGTACGCGCATGCGCACTCTCGAAAACGGTGCTTA
ATCTCTTGACCGACTAAAATATGTAAATAACATCTGTATATATTCGAAATAAAAGACATACATTGTACTTAATGTCAGCTTGCTTATTTTGCTCAAGATAACGATTTAATAA
GATCACATGTCATAAAAATAAGAAACCGCTTCTTAACGATTTAATAAAGTCACATGTCATAAAAATAAGAAACCGCTTCTAAACTGTCGTTCCA

LG4

ref-31770

49.423

TTGGCCGATAACCGATATATTTGAAAGCCGATAACCGATATATTGGCCGACAAATCTGAATCAAAATTGTTATATAATTTTTCAAAGCCTGATTGCAAAGACAAAAGTTTC
ACCATTCTTACTGGGCCGATAACCATAACATTAAAAATTAACATATATGGGCCGATACCGATATGTTGGCAGATATATCGTGCATCTCTACTCAAAAGGGATATAGTTTGG
TGACACATTTAAACATACATTTTTTAAAAACTACTAAAAATGCTAAGGAATATAGTTTGGTGACACATATATACACATTTAAACGTACATTTTTTAAAAACTACTAAAAAT
GCTAAAAACACAATAAACACTGCACCTTTAACTAAA

LG4

ref-23239

49.697

GCACAGCAATGAAGGGGTGACACTCTAAATGACTAGAGTGCAAAATACAGAGCAGGTTTTTGCAAATGTGTCCAGCCACAATGCAGGAAAAAAATCATTTATACACGCAC
GCACACACGCATGCATTTCGCTCGCATTTGCGCCTGAAAATAACTGCGTGCCAGTGTGAAAAAATATTTACGCGCACTGGTGCGAGTGACCTGATCGTTTCTCATGAATAA
AACTATAATACAATTGGAACAAAAAGTACACCTCCTAAAATGCATCCACACTGAACAACAGTTATGTTTCGTACTGCAATCGGCTGCTTTT

LG4

ref-50582_7

50.45

CTGTTCAGAGAGGGAAGCACTCAAACCAGAGTCCTGCACTGATATGAGATCTGGTGAGATGCGCATTGTCTTACACGGAAATGGGGAATGAGTCTCATATGCAAAGTGGC
TTTGCGTGAGTGAATCAGAGCATGCTGTGTTCAAAGCTGAAAACACAAATTAGGTAAAATGAGAG[A/GJAATGCACCATGTTCGTTACAGTTCAGTTTACACAAAACCAAA
TTAAAACAACAGAATTTATTATATTGTCTTCACTGGTGGTAAATATACACAACTCATGCTTGTCATGTACACATTGAGACTACATTTGTTTTTACATGTATATGCAACAATC
ATTATCAAATGTTCATGTTATTGTTGTTCAGAATTTGCCT

LG4

ref-26182 4

51.006

CGG[G/T]JGACCGACGACTGCTATGCCAAAGCCTTG

LG4

ref-69459_18

51.902

AAAATGCATTCGAACAG[A/G]JCTGCTTTTGTGGTA

LG4

ref-69459 9

52.525

AAAATGCA[A/TITCGAACAGACTGCTTTTGTGGTA




LG4

ref-1149

53.188  Chr8

42572229

ACAGAAAAGACATTTGTTTTCGCCGTCGAGTGGGCTGAACTGGAGGACTGGATCCAAAAACTGTGTGAAATCGCCTTTCCGGTATTTAACACTGAATTTAAATTGTGTGAT
CGTCTCTTTCCAGTATTTTTTCCTGTTATAGAATATTGTGGTGTAACAGCTCACTTGACAACCGGATTGCAACAGTGTCGAACGGTTATATCAAAGTTTCCAGGTTTTGTCCT
GTCTTGTGTTCCTGGCTTTGTAACCACAGTTGCGTTTGTACTTTGAAACTCTTGTTGCCTTCTTGTTACTTCTGCCTTCTATCTTTGCTGAAAGCTTGTCAGCTCCTTATGCTA
AAATTTCTGCAGACGTGAGATTCAGATTGCA

LG4

ref-65768_29

53.445 Chr8

42612573

AATTTTCCCAGTGACTTTAAAGAGGGGATTTATGACCTTTAAACTGCTCTTCAAGTCAGGCTGACATAGGAAGTGTTTTTTTTAATGTGATCCCTGATATGACCTCTTTACCT
ATTTCTGTTTCTCTGTCTATTTCTGTTAAGTCCCCGTCATCAAAGTGCCACCACATAATCTGGTAAATGTAACAGGCAGCAGTATAGCATTTCTCTGCGAGGTGTTTGCATTT
CC[A/CIATGGCACTAGTGGAATGGAGGAAAGATGGAAAAGAGGTCATTTTACCGGGCGATGATCCCCACATATCTGTTCAGGTAAAGTATTTCCAAATGTAAGAGCGCTGT
TTTAAACAGAAACTCTGTGAAGTAATATAGCTATAGCCTTGACTTACATGTAGGGCCACACATCTGCAGCCACAGAACTCTACAAGCTCTACAGATTT

LG4

ref-49302

53.739

GCGATTGATTCGAGGCTCGTGCCGTTCCCTC

LG4

ref-61218

53.984

TGCCCGTTGACGACAACATTGCTCGACAACA

LG4

ref-45389

54.183

TTTTAAGGACCGATGCCGGTGCCAATGCCTA

LG4

ref-67443

54.203  Chr8

35819380

AATTGCGCTCTCACGCTAATTTAGCAAATCTGGCCCTTATTATTTTAAACTTTGACAATCCCCTTTTTCATTTTTCACTCTGAGGTGGAAACAGACCTCCATATGTGTATATT
TATAAGCCATATGATTATAAGCGTTTGTGTGTAAGCTTCGCTCCCATGCACAGACATAAGATGGGGTTTGCATTGTTACCTCTGTGCTCTGTCTTTTCGAGCGGGGTGGCAA
TTTGGTTAGCTGTGACAATAATAATACATCAAAGCGGAGAATCAATTCCACTACAAAGGCTTTGTAGCCTAAACCTACAACTAGGGGAGACAGCTCGAGCATTGCGTGTGT
GTGGCGCACACTTTGCAAAAGCATCTGTGTGCCCTCCTGTGCGTGTGGCTTCTTTAGTATTCAGTTTGTGCATCTAATGTACTAAATGTGTTTTT

LG4

ref-52830

54.785 Chr8

41284378

TGTCCCTCAAGACAGACAGCACAGCCGTCATTTCCTAAGAAAACCATGTTTCAAAACTGCCCCTGATAGGGTGTGTGAGTGTGTTTTGGGCTCGGTGCCTAGTATGGTAAT
TGGAGTCAAGTTCTGCTGGGGTTAAAAACAATATATGTCTGCTTACACAGCTGTAGCACTTAAATGTAGCAGCCCTGTCGGTCCCACAGAAACATGCCCCACCCTTTTATG
ACTGGGTGTGTGTGTGTCTGTGTGTGTGAGAGAGAGAGAGAGGTCTTGACTCATTGTAAATGATAGTCACCAACTCAGTAACCCTAACTAATTGTGTTATGTTGTGAAATTT
TTAAAAGCATCTTTGTTGTTGGTTAAATGTGTGAA

LG4

ref-37325

55.125

CAACATTGCTCGACAACATTGCTCGGCAACA

LG4

ref-24182_32

55.255

TAGTGGTGGTGACACTGAAGTCAAGTGATTGTGTAGTTTTTAATTGACTAACTTTAGCTTTTTACTTCTGGTGATTGTATTTAAGCTTCAAAATACATAAATATTGTGTTAAT
TTGTGAAGATTATAAACAAAACGTGAAAGAATCATAAACTTTTGTTGGTCAGGGAGCTTATTTCCTGCATATGCATCGATCTTGAAA[A/G]GATATGTTTTTTGAATCGTTA
ATTTCGGCCGATAATCGATGTAAAATGCTAAGAATCGGATTAATCGTGATTCTATAGCGATTCAGTGCTTTAAAATACATAAACATTAAATTACTACATGCGTGAATTGAT
GGAGACCATAGACTGCTCTCCTCTTTACCGCCTCTCA

LG4

ref-3004_25

55.463

GTGCGTGTGACTCACAACACAGGGGAGTGCGAGAATAGCTTTGACGGCTCTGATAACGGGGATCTTCTTAAGATGTAGTGCGATCATCAATAGAGCGCCGGCGTTGCGAG
GGGCTGTAGTCATCATAAGATTGCTTGGCGTCGCTGTTGCAGATGAGGGTTGCTGATGCACAGTCACGGGCATGATAGTCGTTG[A/G]JATTGGCTACGCTGATGGCCAACTG
TGCACGTTTACACTGACTGGCTATTTTTAAAGCACTGTCCAAAGTCACTGCTCCATGCTCATGTATTTTCAATTGAAGTGCAGGATCTAAGCCAGTAACAAATCTACGAAAA
ATCTCACAATTACAAAGCCGTGACGTCATACTGAGGAAA

LG4

1ef-60104 2

55.653

GCTAATGCGTATTCATATTCTTGAATAAATAAACAGGTGATTGGCTCTTTTAACTCTAAAGGTGTGGTCCAATTTACCATGCAAATTTTTGTAGGTGAAATGTGATTTCAAT
AGGAATTCACACAATCAGGCATTTCACATGAGGGTGAAAGATTTCCCCACACAGATTTCGCAGCGGGTTCAAGTTGGTCATGAGGATTC[A/GJCCACATGACGAACAGAAT
GCTGCTTGGGTTTGAAAGTGTCTTCTGTGTGAGCTCTGCTTATTCACTAATGACAATAGACAATGGACTTTTTGGCCTGCAAAATTGTACAGAAATGTTGCTAAAGTGGCCG
CACCTACAGAAGACATATTGATCTAGCTTTACTATTTTGGCTATTTATATATGTGCAAATAGGCTGTTTCTGCCCAGTCTCTGATGATACCCAATATTGC

LG4

ref-21958

56.022

ATTTTGCTCACGATAGTCATGCAGCCTGTCC

LG4

ref-9478

56.219

GTACATGTGTCGATGAGTGTGCAATCACAGC

LG4

ref-5897 32

56.221

TTGGTTAGATCGCCTGTCAATCAAACTCCTGGCAAAGGGTCAGTTGGTCCATATAGTCTATAAAAATACAAATTTTAGTGTAAAAGTAGTAAACTTAGACTACACAACAAG
TTTACATTTACGTTTTTCTTCTGTATTGCAGCTATCTGTGAACTTAACTACAAGTAAACTTATAGGTATAATGTTACTGTTTACTAGTGCAACCTGTTCCGATTGAGCTGCTC
AAACTGG[C/T]JGACAGCTGGGATGGGAGGTGATGAGTGAGGTTTACCAGCACAACTCTTACCAGCTGTGCTCCGTTACACTACCTGTATACTTATAGCCCATGTCTGAGTTT
ATGAAAGTACTGTAAATTGACCTTTAAAAGACTCCTATTTAAGTATTCATTTTAAATTGAAATATACCTTTATGCTTTAAGTAGACTTGAATTTAACTC

LG4

ref-8666_15

56.387 Chr8

36661426

GCTGTGTAGATCACTCTGCCTGACCCTGAAGGGGCTTTAGTTTGGCTAAGCAGAGTAGACAGGAAGGCCTGCCGAGGCCTCCGGCTGGGAGCTCTAGTTTCATCTGACAGA
GATGGAAAATAGCAGAGTAAACAGTCTGGATGCCTCCAGCTTGGTAGTCATACTTTACCTGTCCAATAAATGCAGCAGTAATGTTGACAGTGATTGGGGCGAC[G/T]TGAA
TGCATAAACCATCACGCCTTGATCTAAGGTCAACAATGAAATAAATAAATCAATGCAAATAGCCAGAGTCAAAGTCTGACCTTGAATCTGCTAACAAAAATGAAAAGTGT




TAAATCCTTATGTTGTTTTTACTAAGTAATGTATGTTATATTATGGTGAGCATATTTGTTTTGTCATATTTTAGCCACTGAATTGTGTGAGTTCACTCACTGT

LG4

ref-13517_25 56.487 Chr8

CTCTACTCGTTGGCCTAAATGGGGTTAAGAATATTTGTAAAAGAGCCATCAAAGTTCTGGAAAATTGATGTTTATCAGGTTTGTTATGCACTACAGAATGATGACATAGAG
ACCGATATCAACAAACTGCGGCCCAGACAGATCAGCCTGCGTCCATTTGATGAGCTCAGAGTCTACGAGCATTTCTGTCGGG[A/GJATTCACCGATAATTTTGAGGTGAGG
ATATTTCTGATTAACTGATGAAAGGTCAGTAAAAATGCATATAAATTAAAAATGACTTTGATTGCAAAATAGCAGACACAAAAATGCTTGATAAAAGGTTTTAAGAACTTA
AGTTAATCTTGCTCATCTAAGGTAGCCTTGCTTTTTATTT

LG4

ref-54796

56.52

GATGATTTACCAGCATTAGGGATGTGACAGTGAGGAAATTTTACCACCGGTTAACCGACGTGTGACAACACAGATAATACACCACAGGTGGGTGGGGGTTTCCCTCTTTTG
CGCCTCGCTTTAAATGGCTAATTCAAAAGCGAATGTATAATGTGCACAGCCATTCATAACAGTGTGGAGCAGAGCAAGCGTTTTCAAATAATTCCTGTGGAAGTTGAGCAT
CAATAGGAATGAACTGAAAACACTCCGGCCAGTGAACACGCAGTTATGAATGCCTGTGCGTTATGAATTTTACTTTCGCTTTCAAATTAGCACCAATTCAGGGGCAATAAT
TGCTTTAATGGTGAGTTCATTATTATTCTTAATGAA

LG4

ref-39126_6

56.774

TAGCCCTGGCTGCATCTAAAAAGGTCGCCCAGGGAATTGGCCGCAATATGGACAGCCTTGTGGTTCTGCTTCGTCACCTGTGGCTGACGCTTACTGAGATGCAAAACGTAG
AGAAGAGGCAGCTCCTCGACACCCCGGTGAGCCCACAGGGTCTCTTTGGAGTGGCAGTGGAGGCTTTTTCTGAGAAGTATACAGAAGCACTAAA[A/G]JCAGTCGAAGATG
CTGCCAGGTCAAGTTCCAGATCGTCATCAGCTCAGTGATTGGCCGGATATGCTTGTCTCGCTCCACCCGTGAGCGCGAGCCTGAGCCGCCGTTTCATCAGACACCACAGCA
GGTATGGCCTGCGGAGAAAAAAGAGCAGCATTCCTGATGTTCGTGCCAGGAGGAAAAGGGCACGGTCCATGCACGACAACGGGCCAGCGGCCAAAAGAGCACG

LG4

ref-10997 7

57.09

ACCGAGAGTCAAGGGAGCTGAGCAACATCGCTGGTGCAGGAGACCAGGCGACGTCGTGGCGACGAGCATCGTAGCCAGAGTATCTGAGGACAGGGACGACGCTGGTGAG
ACAGGACAGAGGTGACCCCGGAGGGAGGAAGGAGCCCACTGTAGCCGTAGGGGAGGAGGGACAGATC[A/C]JCAGCATAGGGCTCGGATGTCCGTGGTGTAGGCAGAGCG
ACGACAGACCAAGGGGGAGCCGGCGGGACGAGGGTCTCTGGAGGAGCCAGAGTGGAGCTGTCAGGTCGATGGGCCGAGATGGAACGAAGGGGTCTGAGGCCGGAGGCG
GAGCCGCTGGATCCTCCTTGACAGGTGCTGCTGGAGGTTGCTCGACC

LG4

ref-13293

57.514

ACATTTCATTGGCCATGTCAATCATAGTAACGATTACCTACACCCAACCCAGATCCCTAAACCTACTCTTCACTGTAACCTGTAACCTGTAAGCAGGGTGGGGATTTCCGCT
GAACCTTTTTGGAAAAAAACATCACGCGTTAGCAACATGTTAAATCACAACTTGCTAAAACATTTTAGCAATGTGCTCGAACAAAGACGGGAATACACTACATGACTTTTA
AAATCGGAACGGATTTTTAAACAGCAGGCATCATACACTTGCCGCCTTTGTAAATGGTTACAGAGAAAAGCTGGGCATCATACACTACACGACAGAGGATCACACACTAT
CAGACTTTAAAATCACAAAAACAAACAGAAAACATG

LG4

ref-22377

57.856

TGGTGGGAACCTTGGGCACATATCTGGGTCGGGTCTCAGGACAACGTGAGAGTAGACCAGCTTGAATTCCAGGTATGATTTGTCGACCGCAAATGTCTGCAGGTCCCCCAC
CATCTTGACTGAAGCCAGTGCAGTCAGGAGCACAGGTTTTAGAGACAGGATTTTGAGCTCAACTGACTGCAGAGGTTTCGAAGGGTTCTCCTTGTAAGGCTGTAAGAGCCA
ATGAGATATCCTAAGAGGACACGAGATCCTCTCGCACCCCTAAGGAACCTGATGATCAGGTCATGCTTCCCTGGTGACTTAGAGTCTACTGCATCGTGATGTGCAGCGATA
GCTCAACATACAGTTTCAGGGTGGAGGGAAACAGCC

LG4

ref-18811

58.694

TGCGTGAGGTCAGTAGAAGATGGTATTTAGCAGTGTATATATTGCACCGTGTATTTGTGTCCTTACATACACATGCACTCCTTTGTCCCAGCTGTCCGAGGTGCTGGTTGAA
ATGGGCAGTAACCTGATGCAGGTAGATGATCAGATCCTGGCCCGGGCCCAGAGAGAGGAAAGAGCCTGCAGTTCAGTTGTCCACACTCTGGAGACTCTCGCCTGGCCTCA
GCTGCACTCTCACGCACAGGACCTTTCCAAAGTATGTTTTTAATCATGTCAGCTTCATATTATTACTATTTCAACTAAACTTGTTCTTTTGAACTTTCTGTTAATCAAAGAAT
CCTAAAAAAAACATCATAGTTTCCACAAAAATAC

LG4

ref-37523

59.192

AGAAAGTTGGCGACTTCTGTGCATGCGCTGA

LG4

ref-65165_10

59.466

ACTCAGTAA[C/TICGATAAACATGCGCTGTTTGAT

LG4

ref-19121_24

60.609

GCTTCCTCGTCGATGGTAGTGCC[C/T]JGCACTCAG

LG4

ref-51506

62.958

AAACTCAGGACTTCTAAATCAATTCTTTCCAAAAATATATCACAAAGTGATGAGACTGCAGACATTTGACTGTCCTCAGCGTGTGCTGAAGATGCGTCGTCATCTCTCGCTT
ATTAGTGACTGAAGTTCAGTGTGATGTAAAATTGAATTTGCTATTGTTCAGTCACTGTGAAGATGGAGCGATTGTGTCGTGTTCTGCATCTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG
CGCGTGTTTTTGTGACATATCAGGACACAAATTTGTATAATGACATGGGTATGACATAGGTATTACAAGGAGAGGGTGACTTATGAGGACATTACCCCATGTCCCCATTTT
TCAGTTCACAAAAACAAATATGTGTGTGTGTGTG

LG4

ref-47792

63.313

ATCAATGTTAGTGTGCATATGCACTCAACTCACACTTCAGATGTGGTTCTCCATTAAAATAGAGCTTAATAGCATCGATCTGAGATAAGAAATGATGTTCTGGATGTTCCTC
TGTGTTACAGTATGTCCTGAAATGTCAAACCAATCAGTCACACACATGCAAACATCATACACATACTGCAGACACTTCGATAAAGCACCAAATAAAACCTCTAAAGATACT
ACTGTACCATTCATCTGCTAACACAACATCTGGATGCTCCAAATCATGTAGTCCTGAAACAGAAGAAACACCCATCATGCTTAGTGCTGCTTCAGATTCATATCCAAGCAA
TATCCAATTCATATCATAATCCTTGATCAGCAACA




LG4

ref-54308

64.094

TCACAATATTTTTGTTTCAAATATTACTTTTCCATTATTTTTCAATGTAAATGCACTAGACAGACGTCATTAACCATTGCGCTCGCGTCTTTTGCAGCTTCCCACACATGAAA
CCGCATTCTAAAAACATGCTCAAATTAAATTAAGTTCAGTTTTTAAAAAATGCGTCTCTAGACCTTGCGCTTCTTTCGTTCTACTGACCTGTGTCTTTGCGCTTTTAACAGCA
AAAAGGCGTTCTGTGTGAACCAGCCGTTGAACAAAATGTTGGGTTTGAATGAATGATTCAATGACTCTCATGAATATTAAAACTTGTTTAATTACTGGATGAATCAGTGAA
TGATTCAATGACATACTTTTTTTTTTAACTGT

LG4

ref-46448

64.366

AAAGTTATTGCTGCGTTCACCCCTCATCACCCTAGTTGTTTTCTACCAGGTGACAGAAAACCTTCACTAAAGCATGGCACATCTCCATGAATGAAAATGAGAAATGTAGAT
CTTCTTTAAAGTAAATTATACTGCACAAATGTAGAGCGCAAAATAGTGTTTAAAACATTACATGTTGAAAAAAAAGTGTAAAAAAAAAAACTTTACTCCTGATGTGTTTGC
ATCTCTAAACTGAAACAACATGTGGAGTTATTTACTAAATAATGACCCAGCAGCTGATTGTGACATACATTTATTAGCATTACAGTAAAGGCATTTGTGCTTTTTGATGCAA
GTTTGAATTATAGATTCATGTGCTGTTATTTTTTAATAAATAGAAAACAAACAAACAAAAAAGGAATGATTTAATATGGGACAGATTAAACATACAT

LG4

ref-14106_28

65.499

CATGCATAATATCCCTTACAGCAGATCTAGACAGGTGGTGCTGGGGGAGGTGGAGGGGTTCAGAGGAACTCTGATAACATGCTTCAGGCCTGGCTTACAGCGAACACTAA

AGCAGACTCTTTAAATGTTGAGCAAGCAAGCTGCAGATACAAGATACGTGATTGAAATGTAATCGGCCAGCAGTCACATCGTACAA[G/T]JGACATATCAGTATGCACCCGA
CTGAACTGACTGAGCACATTAGATGACAGAATGATTATATTGGGGCCTTTTTACTGATCAGATGGCTACACGATTTGCTAAAACTGTTCTATTTACACTTGGCAACAAATGT
GTCTCTGCAAAACCCGATCTTCAATTCCCACGCTATAGGC

LG4

ref-18379_9

65.815

ATAATGAGTTAAAATAGCTGTTTCTGCATGTACAGTATTATTTTGATATATTGATGATAACGTACATATTTATGTTTTTGTGTTTAATTAAAAAAACATTTGCTTGACAATTG
ATATTGACAAAACAGTTAATAATTAAAAAGCTGTATCCATATACGTATGGATCCAGCACAGCTGACTATATTCTACATCAATAGAACGCAATTATG[G/TICGAGTGCTGTGC
AGCAGGTATACGAACATTCTTATGTAGAATTGTTTTGGCGATTGTTGCAGTTGGTTGCAGTTGTTAACCCTAACCGTGATAGGCAACATGTGTTTGGAGCAGTTAGCGATCT
ATGGTTGTTAACCCTAACCGTGATAGGCAACATCATGACTATGATGAGAAAAAACAGGTATGCTTGAGCAGTCTGTGCATATTAGGGTAGGATCTTGT

LG4

ref-42337_32

66.202

TAAAAATGCGAATGGATGAGCTTGAGAAAATTAATAAGGAGTTAATGAACAAAGTGATGGACCTGGACATCAGATAACATCAGACTATTAAATCTAAAAGAAGCTACCG
AAGGAAGTGACCCGATTGTGTTCCTTGAAGAATTCATTCCCAAATTGTTAAAACTACCGATCACCTCAGTAGCCCATCGGGGCTTTGGAGTACCTGGAGATCGACGTCCAT
GCCCAGTATTC[A/TITCAAATTACAACGCTCGAGAGATGTCAGGATGATACTGTCGGCGGCCAAACGACACAGGAATATATCGTACGAGGGCACTAACCTTCAGATTGTTC
CCGATATTCCACCAAGTGTTCGAATGGCCAGGAGAGCGTTTAACACTGTGTGCACAGATCTTATTGGGAGGAACATACGCTTCCAGATGGCATATCCAGCAGTT

LG4

ref-59579_27

66.927

CCAAAGAATTCGAGAGGCTTGCTGCC[A/G]TCGCC

LG4

ref-26904

67.223

TGCTTACACCCAGGGCATCCAAGATGTAGGTGACTTTGTTTCTTCAGTAGAACACAAATGATGATTTTTAACTCCAACCGTTGCAGTCTGTCAGTCGTATAATGCATGTCAA
TGGTAACAAAATCTATGAGAGTAAAAAAAACATGCACAGACAAATCCAAATTAAACCCTGCGGCTCGTGACGACACATTGATGTCCTAAGACACAAAACAATCGGTTTGC
GCAAACTACGCCAGAGCGCGTTCACACCTCACACACCAGATGCCGTGCGCGCACTTAAGACAGTTGGACATAGTGGTGTACATCAAGAGTGACAATGAGTGACGTATACG
TGCGAGAGATCACTTCCGGCGCTTGCGCAAACTACGCCAGAGCGCGTTCACACCTCACACACCAGATGCTGTGAACGCTCAAGACAGTTGGACATAGTG

LG4

ref-50051

68.461

CAAAACATAATGGAAGACATATCAGAGTTCAAAAGAGGACAAATTATTGGTACGTGTCTCACTGGCGCATCTGTGACCAAGAGCCTATACCATGAAGCCGGTTTATGTGG
CTAGCCAGGTATGTTTCAGTTTAGTTTGTGGCAACCCTGGGTTTTAGGCACCATGAAAGTGCTTTTAGCGGTGATCATAGCTAGAGTAACTTACACACCACGATTAACCTGC
TCAGGGGCAAGATATGTTCTGTGTAAGAGATCTCTAACTGAAATTGGACCAATCAGCTGTGAGCAAAGTGACATGTCTATAATCAACTATATAAACTAACTTCACAACTTT
CATTTCCACTGATGTAGCAAGATATTTTCTTCTTGCTGTGTAAATGCATTTATGTACTTCATATTCTTCAATCTCTTAATCTTCAGAAGAAGAGAAAT

LG4

ref-33037_28

68.78

TTGAGGAACACGAGAGAGCTGCCAGAA[A/T]CATT

LG4

ref-52303

69.506

CACAGAAGAACGACTGGGGTGCTCTCGCGGC

LG4

ref-47851

70.317

CTTTCAATTTCGATTTAACTGCAATTGGCGA

LG4

ref-18482_1

70.922

TTTCAGGAAGTGCATAAGGAGCTTGTAAAGCCGTGGAAGGCAACTTTTACTGCCAGGGCCCATTTCATGAGCTCTTCCACCCTCTCTACCCTTGACGGTGGGGCGGCCAGG
GGATATACATTGGTTCCACAG[C/G]TGGAGCATGCGATTGCAATGCATTTATACCTGCAGAATGCCACCACCTGGTGGAATTGTCCCAGGTTCTTGTCCAGGGCCTGTAAAT
TCACTTCGGGCCCTATCATACACCCGGCGCAACGCA

LG4

ref-61897

71.102

CGAAAAGTGACGAATTGCTTGCTTGAACCAG

LG4

ref-22870

72.891

CCAGCATACACGACTTTCATGCTGAAACCTT

LG4

ref-28714_16

75.993

GTTTTTGGCCAAAAGAGAAAAAAGACAGAAAATATGAGCTGAAAATATATGCCACCCCGTATACATGTTCAGAGTGTTCAGAGCTCAGGATTCACTCTCACACAGCATGT

TTTGTAACTTTGCGAGCGGCTCCGCTTCAGAAGATGCACAACTCTGGACGAGCAGGTGCGTCTGTACCGGCACT[G/T]CGTTCGCTCCACTCGTGTGCCACTCACGCTCACA
AGAAAAGCAAAGTCCGCTCAAATAACGTGCCACATGACATTTCTCTTTAGCAGACTTGTTTCTGTTTGCAGAAATGTTTCTGTTCTGTTAGCTGGTAAAATAACGCTGCCCT
CTTGTTCACTCGTTCTGCTCACATGCTCTGACAGGACTA




LG4

ref-25117

77.489

GTATACTCACACTGACAGGGGAATACCTTGATGCGACGCACATATGCTGCTTTTGTGTGTAATCCATAGATGGAGGAAAAATACACAATACAAAACACACTTCATGATGTC
CAGACCTCCTGAAGAGATGAAGAATTATCCGTGCACAAACTCAACTGCAGATTAACACTGTGTGTGGAAATGTCGCGTGCGCTCTAGTCAGAGATGTGACGAGGGAAGTG
CATGAATGTATTTGTGAAGTAAAGCTGCCGCTCATGACGCTTTATATACTCCAATCGTTGCTACTGCAGTTTCACTCAGATGAAGTGCGCTGAAAGAGAGAGGTGAGAGCA
GAGCGGACGTGTCATGTCTTCCCTTTCATCCTCTTTCTCTTCTCGTGGGAATGAGAAGCTGCTGCTGTCGTTATTGTTCACCACAGGAGAATCCGCTAT

LG4

ref-40013

77.947

ACCACTAATGTTCAGACACATGTGCCTTGAGTGTATGTTTTCTCAGCAGCGCAGTAGCACAAAAGTGTTCATTCATTTTCCCCACGATGCTGTCAGAGCTGGAGTTTGACTA
ACACCACATGGAAAATATGACTTGTGACAATGTTTAGTATGTAACAACAGGCAAAGTGCGCATGAGAGCGGTTTCTTCGTGGAACGCCGCGATGAGATTAACAACACTCG
CAACGTGGACCATAGATCATATACGGACTGGAGTAAGTGCGGTTCAAGTTTTTATAGACATTGCATATAGCGTTGTCTCCGTTTGCATCTAGTTTTGTGAAATGTAACCACA
CTTCAGAATGTTTAGCATTGCCCTGTGTGTTGTGT

LG4

ref-50634

79.391

AAGTCAAAGACGATCCTTGTGCCATCCATAA

LG4

ref-50127_7

80.126

TGAAAAAAAAAACTGTTTTTGTGCAAAGAGAAAGTCATATTGGAACAACATGAGTAAAATATGTAGTTATGTAGAAATATAGTTATGTGTCAAAAGTACTGACTATACTAT
ATTTATCCCAAAATTCCATATAAAATCATACAAAATGAGATAATTGTTGACATACAGTAAAAAT[A/G]TAAGCAGCGTCATCGACTTGTATAGTTTCTATTATCATTCCAAT
TGCAGATTATATTCAATACTCTCTTTTCCAACTTCTGACTACTAGGTACAATCACAAATCACTGTATACATGGCAAACATCTCTGCCTGGATGAACAGGCATCATCTGAAGC
GGAATTTATGAAAAACTGTTCATTCCAGCCAAGAACTA

LG4

ref-3190

81.133

CATTTGGCTCGTTCAGTTTCTCTCCTCTTTTTTTTTTCAGTCAACATTTGTAGTGAAACCTGCTCCGTTAGGTGTGGCGCTCAGAGCTTCTGAGATTGTTTGTTTAGAGGGTAA
TGCTGGGAGCAAAGAGATGTCCTGACCTCTGGGTAGCACATGATCAACCACACATCTCTCAAGCTGCAAAAAGGTCACAGAACATTACAATAGCTGCATATGACTCATAC
TCACAAATCTTCTGAGGCCATATGATCCAATTTTGAGTCCTGTCCTTTTTTGAAGTTTGACAGTTGTGGTCATTATCTATGGCCTGTAAAGGTTACAAGCTTTCTAGGCTTGA
GACAAGTGACACATGAGAATGGCCATGATTAA

LG4

ref-27670_23

84.342

CATCCCGAAACGACTCCGGTGC[A/G]TCCGAAAAT

LG4

ref-72619

84.391

Chr3

49375023

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGGGCTTTCTTGTGCATCATCTTTAGAAGAGGCTTCCTTCTGGGACGA
CAGCCATGCAGAATTTGAATGCAGTGTGCAGCGTATGGTCTGAGCACTGACAGGCTGACCCCCCACCCCTTCAACCTCTGCAGCAATGCTGGACAGGACATGGTTCCTTAG
TCTGCTTGTCTTCAGCAAACTGTTTGCGGGCTGTGCATAAATTGTTGTGCATCATCTTTAGAAGAGGCTTTGGAACCTGATCTTTGGAACCTGTCCTGTTAAACCGC

LG4

ref-13092_15

85.804

TTGCCTCGAATTGATGGCTGTAATTCTGGCCTTGAAATACTTCCTCCGGCAGTTAAGGACTACCATGTTTTAGTGTGGGTGGACAACACGGCAGAAGTTGCTTATATAAACC
ACCAGGGCAGACAGTTCCTGTCCCTCAGGGTGGTTTACATTCCTGGGAAAATGAATGTGGGAGCAGATCTATTGTCCAGACAGGGTTAGGGTTTCCACCGATT[C/T]CTTTG
CTCCCGGGAGTCCTGGCCAAGGTCCGTCAACAAGGGTCATACCTCTTGCTGACAGCACCTTGTTGGCCGACCAGGGTCTGGTTCTCAGAAATAATATCTCTCCTCGACGGC
TCGCCCTGGTCAATACCGAACAGGAGGGATCTCCTGTTTCAGGCGCAGGGGACGATACTCCATCCCTGGTCCGAACTTATGGAGCCTTCATGTTTGGCCC

LG4

ref-54481

87.593

GCCACAGTTTCGATATTGGTGCATACCTGAA

LG4

ref-57313

89.14

CATCAGGAGGGATTACTTGCAAGGTCATGACTTGATCCCTGAAAGGGGTAGTGGGAACCTTAGGCACATAGCCGGGGTCTCAGGACCCGGCCCATGTGTCTTCAACAGAG

AGGGCTTGAAGGTCCCCCACCCTCTTGACAGAAGTGAACGCAGTCAGGAGGGCCTTCTTCATAGAGAGGGCACTTAACTTGACTGACTTTAAGGGCTCAAATTAATCTTTC
TGTAGGGCCTCTAAGACCACTGAGAGATCCCAAGAGGGGACGAGGCGTGGCCTTGGAGGGTTCAACCTCCGTGCGCATCTTAGGAACCTAATAATTATGTTGTGCTTCCCC
ACCAATTTGCCATCCATGGTGTCGTGATTGGCTGCTA

LG5

ref-36093

ACCCTGTTGGAACATTTCTAATGTTGTTCATGTAATATTTATATTTTATTTTATTACAACTTTATTTTAATTGGCAAAAACAACTTTTATTCATTTTAGTTTTAGTTAAAAATA
ACAACACTGCAATTAAGCAATTAAAAAAATTTTGTAAAACACGTTTGAGTTCTTCTCTTAAGTTTGCAGTGGTTTTGGCGCAGGTGTGGTAGGGTTTTAAGTTTTAGTTATA
AAAATAACCCTGTTGGAACATTTCTAATGTTGTTCATGTAATATTTATATTTTATTTTATTACAACTTTATTTTAATTGGCAAAAACAACTTTTATTCATTTTAGTTTTAGTTA
AAAATAACAACACTGCAATTAAGCAATTA

LGS

ref-13450

0.859

Chr19

41056608

ACCTCTGTAGACTCATTGGGAGGAAAGCAAGGCTTAATGGGGTTCGCTGATTAGATAACAACCACAATGATATGACTGATTGGGTTAGACAGGCTTGGTTGGAAGGAGGC
TGCTGGGGTTAGACATTCAACACCTAGGAACAGTAGGCTTGATCACAAGAACAGAGTCAACCAGCTCTTTTATGTAAATGTGTTCATTTTTGTGCTTCAGCTACGGAGATG

CCACGCATACAGCTGGATATTTGATGCATATGGCTGGTATCGCTTTTTAAATGCACTCTGCAGAAATTTCTTAAAACAATAGTTCACACAAAATGTTTATGTAAAGTGTTTA
TGTGCACTTCCAGCACGGGTTTAGTATTTTTTTTTAAAGAAGGGTGAGTAAATAAAATAATAAATACAACGTTCATATTATGTGGGGCTATTGCTTTA

LGS

ref-32563

1.858

ACTGCCATGCCGAAAAAAATGCGGGTTTAGA

LG5

ref-58702

2.284

ATTGTGGATTCGAAGATCTTGCGTAGTCTGT




LGS

ref-27571

3.079

CTCCTTGCACAGTTTAAGACAGCACTCACATAAAGCAGTATAGCCACCCTAAACAACACCACGTTAGCCAGATCCAGCTAGGTATGATCCACAAAACCATACAGGACACA
ACTCACCCAATAAGTGGAGACTTGTCTACTGGTGGTGTCAAGCGGTATGGGACCTACGGATAGGTAAGTGCAGAGGGCTCGCGAGAAACAGTAAAGTGAGGCCACAGCAT
TCCACGTTAGCCAAGCCTGGATAGGCAGGACCACAAAGAAACACTACTCGATGAAAAAAAGGAAACGTACTCACCGAGAGTGCAGAGTGGTAATGCCAAAACAACTGGC
AGAGGGCTTGCGGGGATTTCAAAAAGTGAGACGCTGAACA

LG5

ref-21478

3.714

CACAGACCGTGTTCACGGTTCCGTTGCACGGCCGAACGACCCGCTGATGATCCGAACACGTGTCGCACAGCAGACAGTGCGGGATGTAGTTCCAGAACTCCGTGAACAGA
CCCGCGCCGCACGGGACACAGTCCGTGTCGCGGGAGCTCGTGCAGTGAGCGCGCAGCCGGAATCCCGGCGCACAGCGATTGCACTGAAGCGCCTCTCCAGTGACCGGATC
GATGCGCCGGTAAGTGGGAACACCCCCCGCCGCCACTGCCGATAGAGCCGGCAAAACCAACACTGTGAAGAACAACTAGAGAAAGGAAATGACTGTTAATGATGGATAC
ACTTTGACACACTGATCATAGAATACTTCCTAAATTGTAA

LGS

ref-62631

4.112

CTGCAGAATCCGATGAGGCTGCCTCGCTGTC

LGS

ref-69424

5.117

AAAGAAGGGAAGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAACTTGTATTCCGGAGTTGACAGCAGGCTGTACAATCAACTTGAGCGTCACGTGACAATCATGGAGGCACCAAAACAAAG
CGTCTAATCTTGAAAATTCATCTTTATATAAAACAAATCCTTCCAAAAATCGAATTACGTCCAACATTAACAACAAGTTCCTAAGTAATTCATATAACCCGTGACAGATGC
AACAACTAGCTGTGCAAGCTAGCTACACAGTAAGTGACCTCTTACCTACATTCACTTGCTGAAAAATATTTGACCTGCACATTCACATTCACAGCGTGATATTCAGGTAGC
AAGAAACTTAATCAACATTCATCTCGACAGAGAATTATATATGTGTTAAGGATTCAACGCAATAGCACGGTGTCATATCTAACGTTACCTTCCTCAAA

LG5

ref-48915

5.166

AGTAGTACAATCAGTTGAATGCTATTATGCTAGTTGTATCACTATTTCGTTCAATATAATCAAATCTTTCTCATTTTTGTGTTCTCATCCCAAGTTAACCAGAGGCAAAAGTG
TCCCGAAATAAACTATAGTAATGGTTTATGATCTGTGCAGTAGTTGTTCATTGGCAGTTTTAAGGAGCACAGATATCGCCTTGGAACAAAACGTTATAATGATAAATTACA
GGTCTTATAATGACGACCAATCTGTTTTGGGAAAATGTGCACTTCATAGTAAAGTTTCTGCTTTATCTAAAACTTCAAATTATCAGTCAGTCATATGAAATATTCTCTTGAC
AAATAAAACCATATATTAGAATATTAATAACTT

LGS

ref-15770

5.227

CTTACCCAAACGATCTGCTTGCTCCTTATTT

LGS

ref-3815_10

6.474

Chr19

1581181

ATTCCCTTTTGCCTCAGTTTTAAAGGATTGGGACTATGACGCTTTAACACCTGTTGCTCTTTCACGTCACACCTGGTTTTCAGTCGTGAAGACCTTTTGGTTGCCACACATCT
GAGGTACAGATGCTGATTTTAGCGAGACATCTGTCATTTAAGTTTTTCTTTGAGGCAGAATGCTTT[A/G]JCAATATGCTCGCAGGCATATTTTTGCACATTTTGAGAAGTTGT
CAGGATCCTGCTGGTGAGGTTCTGGTTACAGACCACCTATCCCATCTGCCTCTCACCTTGCTGTCAGATTCGCCGGTCCCTTCCACTCACGTCGTTATTCCTTCATATTTATT
CTGTGGAAAAGCATCTGTTGATGGATTTTTGGTT

LG5

ref-47582_24

7.589

GAAAACACCACGAACATCATGCA[C/T]JGCTTCAGT

LGS

ref-47582 14

8.101

GCAATAATATATTTCTGTCACAATTTCTTTAAGTTAAACCAAACTTTTATTTTGACAGGTTGCCATGAGTTTCTCTGTGTTTATGATATGACAATAGTTTTTCCTCAAATGAA
ATGGTAAAATGTTCATGAAGTGACTCTCAGAGCGGCTCTGGAGATGTTCATGCATTCATGTCCTCATATAGTGAGACGGCAGAGGTTGAAAACACCACGA[A/G]CATCATG
CATGCTTCAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTAGTGAACAAAACCGCCCGTCTGCGCCATTCATTCACACAGAGATGCAGAACATGCAGGATTCATATTTAAATAG
TCTTTTGCGGTTTAATATTCACAGACACTAGTTTATATTGCGATTTGATTTAAGTGTACTGCCCTATTTATTATTTATTCATCAAAAATTTGAAAAATTC

LGS

ref-29063

11.638

AAACTAAATGAAGAAAATAGCATAATGGGGCATTTGAAAAGGCTCATTGGTGACAAGAAACAATCAAACAATTACAGGAAACAACTAAATGCCACAGGATAAGAAATGG
AAAAACATTCCTTCGGTCTCAAGTAATGAGGATGAAGCATGAATCTGTCTCAGTGTGATTCTGTTACTGAAGGAAGGGGAAGTTAAAAACTATATTTAACACGACAGCAGT
GCAGACCAGAGAAAACACTGTGCTCAGTTCACATGTGAAGGCATTGTGTGCAGACCAGACAAAACACTGTGCTCAGTTCACATGTGAAGGAGTTCAAAGGCATTGCAGTC
AAAAATGCCCCGTTTGATTCTAAGGCATCAGAGAGAGTGAGTGTAACATGGGCAAAAAACTAAAGTATGATTTATCAGTATGTAATGCATGTTTGGCCTGA

LG5

ref-70048

11.981

CTGCAAAGCACGATGGACTTGCAAAACAAGA

LGS

ref-44969

15.746

TTAAGCGCCGCGAGTGTAGTGCTGTCCAGAA

LGS

ref-47676

18.343

TTGCACATAATTTATTTGCATCTCGCGAAGAGAAAACATGGACTGCAAATATTGAGACTAGCGTGGAATTTTCTCACTCAAACCACTGCCTGCTACTGCTTCTGATTGCTTT
TAGAGGGAAAAGCTGCCCATAACTGCTGGTTTTGGATCAGTTTTCTCCGTAATAGCATATTGGTTTGGCAAATGATGCGTAAGGTTTCTATATACAACATGTTTTTCAGCGT
TGAGCAATGTAGCCGATCACAAAGGTATCTGTTGATTTCTTGAACTCAATGGCCAATCAGAGATCTTTAAGTTAGCATTGAACAAAAACTTGGTGCTCGGCGGCACCTATG
ACTAATACCACCGTCATCCTCTCAAACAACTTGA

LG5

ref-58489

20.491

Chr19

2502754

TCAATAAGCTGTTATGTCATTGACACCTCAAAAACTCTTTCAGATTCATGGCGGTAGCCATTTTGTTTTCTCACACTCTTAATTAAAGGCAATTGAGACGATGAGTTGTATT
GAATCTTATTGATTTGATACAAGGATCCTTCAGGGTTTCAGAGTCAAGCTGAGAGACTGTTGCAGTTTATGTTATTTATTTTGTCAGGGTTTCAGAGTCGAGACTGTTGCAG
TTTATGTTATTTATTTTCCTTTGGATGGATGAATTTATGGATGGTCTGATTGATGGAAGGATGTATTAATAGGCTGATTGAAACAGTTTTTCCTGTCACATTCATCACCTTGT
TTTACAGTAACATCAATGGTGGGTTGTTCATGCATACTGTAGCTAGACACGTCTAGGGTCCTGCTGTCACGATCCCTAACCAATAAATTCCACC




LGS

ref-40855

21.114

Chr19

45576389

CGTCTGGATTGAAAAAAGAAGATGAATTTGTAATGGCCTGTCAGTGAAGGGAAAAAAATCTAATCAGCATAAGCTGTCACTGCTAGGAGCTAGCTCTCTGCCCTATTTATA
TTCATGCCTCATTTGATTGGCATCACCTCCTCTGGTATGCCCATCATTTTCTACCATGTTGCATTGCCCACGTTCTTTCAGCCATGTTCGACGGCCCACCGAAGGACACGCAT
ACCTGTCTTTCAACTGCTAATCGTCAAAATTTCACAGAGCTGTTTCCCTAAAACTGATAAAAGAATAAATGACAAGAAATACCTTGACACCATTGACTCTGTTTAGTCCATG
TTTGAATAGGCTGACATTTTTAAAGGATGGGTAATTCATGTACGGCTCGAAAATACCTTTTAACATTAAATTTAAGTATATGTCAAACACGTGGA

LG5

ref-38844

23.655

GACGGCACATGCTAGTGGATGAGTTGAATCAACTCCACAGCAACTACATAAATTTATCCACTAACCATTCAGAAACGTCTAAAAGTTGTAACTTCTTCCTGAGTCTCTCCAT
CAGTGTCGACTCCGGTTTGAACAATGTAAGGCTGAACACCGTTACTGACAACCCTCATTTTCGCTGTGTGAGATTCTCCAGCTTTGTTGTTGAGCAACCGAAGCATGAGCTG
TTCTGGAAAGGGTAGCTCATTTGCATTTAAAGGGACACACACAAATGGTTTTTGCTCACACCCAAAATAGGGGCAAATTTGACAAGCTATAATAAATGATCTGTGGGGTAT
TTTGAGCTGAAACTTCACAGAAACATTCTGGGGACACCAGAGACTTATATTACATCTTGTGATGTATAGGCATTATAGGTCCCCTTTAAGCAATAC

LGS

ref-11524

24.978

TAATCAGTACATTTGTTCCAGTATTTATTTATCTTTTTCAATAAAAATACAACTGTTCATTGTTAGTTCATGTTAGCTCAGGTCCATTAATGGATCCAACTTTTGATTTTAATA
ATGTGTTCATAATACGGAGCCCTGCACATGACATACGAACAGATATAGCTGCAGTTTTGTCGCCTGCACTTTTATCGCTCAAACTCTTCAAAGCAGGATGTGTTCTGATTGG
CTGTCAATGTTTTTATCGGGAACGAATTAGTAAAATGTGCTGACATATTAGTAAGTCGTGGGAACGATTTGTTATTTCGTAGGCCATGATTTTCCGCATGTGGGCTCAGTAT

TGGCCGGCTCTTGCATCAGCATCATACGCAT

LGS

ref-104

25.105

GCTGACGGAGAGCTGCGTCACTCGAGGCCGCGTTCTCAAGCTCCTGTAGTGCTCGGATCAGATCTGCCGTCTGGGACACGCAAAACAAGTCCTGACACGGCTGACGTATA
GCTAAATATGTGCATGATGTAAGGCTGTTCTTTCATACCTGTGGAGGCTCACCAGGGGAGCTTTGGGAGGCGAAATCATCGTTGTTCACCTTGATTTCTTCATAAGGCCTTT
TCTTGGCCTTCTTTTCTACCTCTGTAGGTCATGAGGAGACGTTCTACATGTGAAGGACTTTCTCACTATCAGCAAACACTTATCAAAACAGAATACTGAGTCTTTCTGAACG
ACTATATAATATTTCCAGTAACCTTCTCAGTCAGT

LG5

1ef-39603_4

26.2

TGC[A/G]TCGAAGCGACGCATGTGCGTTCCAATTT

LGS

ref-65446_7

27.779

TGTATAAATGTACTAGTCAGGAGTTGTTTGGGGCTGCTGACCCCCACGCCACAGTGTGACCTATATACAGGCCTGGTTTCTGCTCTCTACAGAGCATTGAGAGTGGACCAC
CTGCTCCATTTTGTCTCCTATTTCTTTTAAGGACATAATTGTTTGTCAATACCACCCAACTTTT[A/CJCCAGCAGGGTCATCGGGGTCAAGCTTATTGAGGACAGCTGTGTGT
TTCTAGGTCAGGGTCCAAGTAGAGCAGGGAAAGTATAAGTCTGTTTATGCACTTAACTCATTACCTTAGGTCGCCTATGACGCCTTCCGCAGGTCATCTCCAACCAAACAC
ACATGGCTGAACTCGTGCAGTGCAGTTCATGTTCAATC

LGS

ref-61907

30.159

GATTCAGTTGCGAATGCAGTGCATTTGCAGA

LG5

ref-46638

32.91

GTGTGCTGAGAGAAGAGTTTTCCTGCTGTCAAAGCAAGTCACGTGAGACCCGGTCTGAACTTCAGACAAACTTGGATAGGGAAAGCATGCGCACAGCAGATGCCACAGAA
CAGCGGAATGGAAGTGTTCTCACCCTCTAATAGTCGAAACTTATTAGTTTCTATTCAGACGTTTCCTTTGCACAACAGTTGCATGCGGTGAGAATATTCCTACAACTGTGAC
TGTATTCACTTTTATGCGCTGTTTGAATAAAGCCACACTTCACATTCAACACAAGTTCAAGCACAGATTGAATCCAGTCAGAAACAATGAGAGTCGCGCGGCCTGCTATAT
TCACACGCATGCGCAGGACCGCTCGTGCAGGGAGTG

LGS

ref-50375

33.423

TGATGGTAACACATTACAAGTAACTTAAGTTACAGATCACTTTTTTCAAGTAACCAGTAAAGTAATGCATTACTTTTTTAAATTTACAACAAAATATCTGTTACTTTTTCAA
ATAAGTAACACAAGTAACTTTTTCACATTTATTGACTGACAGCTCTCCTGTCCCCATGTTGAGAAGTGCAGAGGTGTTGTGTGCGCTGTGTGAACATGATGGTCATTGTAGT
TCTAGACTAAATGTGAGCATAAATTTACTCAAAACATTCAAAAACAGTGAAATGCAATCTCAGAATTTTATGCAAACCTGTAATAATTAACTGTATTAAATTATTAAATTA
CACAAATATGATCTAATTCAACCATACTAATTAT

LGS

ref-71189

36.306

AAGGGTTATGCGAGGGCGATGCGGTTCTAAA

LG5

ref-3427

37.695

CGAAATAATACGAGTCTGCTGCTAATCTACG

LGS

ref-29234

39.42

TGGGATGTAACCTTTAAAACAGCTGTATGTGTATGTAACTTCCTTATTATTATGTTTAAACGTTAAATTGCAGATAACTCAATGATTACTTCAGGACACTCCCACAAGCTGT
GATGGTCCTTGAATGTCTTCTCACCCAAACCAAAGAAAATGTTTGTATTTCATATAGCCAAATTTTAGAAGTCTCTTTGATAATTTTAGGAGTCTCTTCGATAATTCTGCCCA
ATTGGATGGAGCTGTAACCAGTGTGCATGAGGTGATGACCCAATGATGGGTAAGATTTTCCGGTGGCCAGTGGAGGACAACCTAAGGCAGGGCTTCACCGCCACTGGGCA
CCTGCCCAAAAGGGAAGGGAGGTGTAAAAAAGCTCTGTGAAAAGGGAGTGGATGTGATGCTTCTT

LGS

ref-12780

39.9

GACCCCAAATAACATGATATTTAACCCCTGGAATGCGAATTTTACCAGGGGAACCCCACCAAAAATGTGAATTTTACTCCCCGGAACACGATTTTTACCATAATACCTTAA
TTGGGATAGTTTTGGGATAGTTTTGAGTAGCAATTGGGTGGGTTTTGTTGTGAAAACCTGGCAACCCTGCACTCAACTCGTATTTACTTGCATGTACTTGTGCTGCTGGTAT
GTTGTTTAATATAGATTTGTGTGTATGATTATAACATGATTCTTTTCTGCCAGTGTAAACTTATTAAACATATTTACAAATATTCACAAATTGTAAGCTACACTGCATATATT
AAAAAAGGGGCTTTTAATGCATTAGTCATAAAT




GGGCGGCTCCCAACGCCCAACATAAACCGAAACAAGACAGCCCAGGAGGGTGGTGTAGCGGAGGTGGTCTTGGGGGAGGGATGGTGGGCCAGGCCCGTGCAGGGGAAC
AGGACAAGGACCTGGGCGTGGCAGAGGCAGGCATGGGCCATGGGGCATGGGTGGACTTGGCAGGCTAGGCCACCTCCAGGGCGGTACTGGCAGTTCAGGGAACGAAGGT

LGS ref-1292 40001 GGCGCCGGCAGCTCAGGGGGCCATGGAGGGGCAGGCAAGGGACCATGAGGGTGCAGGCAGTTCAAGGGACTGGAGGCTGAAGCCAATGTGTGTGCAGCCCACACACATA
AAATGGCCGTTGCCATAATGACAGCATTTTCAGTAGACTCTGGTGTGGTAGTCATCTTGGCTGAGGGCTCAGGCGTGGCGGCCCTGGCATGGCAGATTTGACGTG
CTTTATATATAATGGCTATTGACAGACACTGAGGAAGCATGCAAGCTTTTAAAAAAAAAACATTATTCATTCTCTTAGTTTTGAATGGGTTATCAAAGCCTTGTTTAAAAAA

LGS re£.18045 30 40.838 AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGTATTTGGACACTTAAGTCACACTTAAATCAAACCAAATGGCATTTGCACAAATATCGAGTTTTT[A/G]CTCTTCATTTTGAACAGCATT

- TATTTGTATTATTTACCATAAATGTCATTTTTGTAAAATGTTTTACTTGGAAATATATTTCTTTAAAATAAATGCCATTTGGTTTGACAAATTGTACGTTCATTTTAAGAGTG
GCTTAAGCGTGTGAGTATTTTTTATGGAGCCATTTTA

LGS ref-62518 41.218 ATGTGCTCAACGATTGGCATGCGGGCTCCGT

LGS ref-10740_24 41.622 GCGAAGCTCTCGACCGCGTTGCT[A/G]JAATAGGCC
GGGTCTGAGCGGGCTGGGTGCCGCGTCCCCAACCGGCTCCCTGCTGTCTGGTGGGTGGAGGCTGCTGCTTCGCAGACTTAGCAGGGGCGGAGGACGACGCAGGCAGCACC

LGS re£10740 18 43329 CTCGGCGACGGGGTGGAGGCAGCAGCGGACCGCCGGGGCAAGGTGTGTTTGATAGCCTCAGGCTGCTTCTGTGCGGCCGAGAACTGCTGGGCGAAGCTCTCGACCGCG[A/

- G]TGCTAAATAGGCTGACCTGAGACACAGGGGAGTTCAGAAACTGATACTTATCGGTCTCCCTCATGTCCGCCAGGGTCAGCCAGAGGTGGCGCTGCTGGACTACAAGCGT
AGCCATCGCTTGACCAACAGAGCGAGCCGTCACCTTAGTCGCCCAGAGGGCGAGGTCGGTGGCAGCGCGCAGCTCCCCCAGCAGCTGTTGGTCAAGACCACCC

LGS ref-68935 43.363 CCAGAATAGTCGATGGGAATGCATCTCTATC

LGS ref-72037_8  44.572 GAAAGCG[A/C]JCCCGACCAGCGTGCTCAGCAATCG

LG5 ref-33374 45.798 ATATAAGGATCGAATCCTATGCAGCAGACCC
ATAAAACTTGATGAAGCATATTAATTCTCTATTTAATTATAGATATTTAGTGCTGTTTTACATTCTAATTTACAAACAAGACCAGATTCTGCATTAAAAAAAAAGTATGTAA

LGS ref.835 46.098 Chrl9 6166750 CAAAAAATACATAATTTTCAACATATTGACAACATGAGCATCTAAAATTTCAAAACCATATCTATATCGTACACCACTTTGCTTGTAAAAATCAATCACGAAAGAACTGCA
CAAAAACCAAGCGTTGTGTTAGGTCTTTAATTTTTTCAATAATCTCTTGTTTAGAAATATTGCACATGGTCAACATGCCTGTTGATGAGTTAACACTCACCTTTCTCATTCTA
AAACTCCTTCTCCAAGTAAAGACAGTTTATTGGATACACAATCATAAGGTGTACACGCATACATGTGCAGGTATGTGTATGTGTGTGTGTGTGTG

LGS ref-14244 46.263 AGCTTACTTACGATCTACATGCGAGCAGCAG

LG5 ref-54647 46.745 GGAATACAGTCGATGGGAATGCATCTCTATC

LGS ref-37807 47.183 ACACCAACGCCGACTGTACTGCTCAAGATGC

LGS ref-24339 47.486 CCCCAAACACCGATCGAGTTGCGTAATGCGC

LG5 ref-17847 48.31 AAAGTGGGACCGAATTTTGTGCTAATTGTCA

LGS ref-1026 48.637 TGTTTCTTACCGAGTACGTTGCCTGTTGGAA

LGS ref-845 48.954 GTCAGCAACACGACATCATTGCATGGCATCA
GGAGACAGATGAGTGGCGGAAAACTAAACAAAGGAACATGTGACAGGTACAAACAAACTGAAAGTCCAATCAAACTGAAACTAAACAGTAATGAACATGACAGTTCTTC

LGS 3199 49.623 TGGGCTTTGGAGGAGGATGAGGTGATGGAGAAGGGATGGTGAGAGGTAGACAAGGAGGGATGATTGCAGGATGTGGTGAAAGGATGGTGATGGTGGGACGACGATCCCC
TAGCAGCGATGATGGTGACTGGCCGATGAAACAGACCCAGAGCTCCCCAGTGCCAACAGCCCAAGGCGGAGACGAGGGAGGGAGGAGTCCAGGTGGTGACGAGGCTGAC
AACAGCTGGGGGACAACCTACGGAGACAGAGACAGAGCCGGAGGATCCGCAGGTGCAGACTGAGGGTCGAGGGAGCTAAGAGACATCGCTGGTGCAGGAGACCC
AAACACATTTATTTAAATGAAGTGAGACTACTCTCACTACTCTGTCAAACCTCAAAGTGAGTCAGTGCAGCACATATGTAACGCTGGTACACTAAAACACGGGAAATTCAA

LGS ref47918 23 50228 Chrl9 9767003 TAGCATGATTAACGGTCATAATCTAGCAAATTTCCTCCCTGATCACATCATTTGCTAAAAATCTTTATCGTGGAAATCTGAAATTCATTGAACACTGGTCGATGCATTTGC[G

- /TITCCTCTATAATGCACAGTAAAGTGATTTTAGATGAATGAGTGACATTTATCTGAAGAGCTTGTTTCTTTAAATGTTTTGGTAGTAAACTAGCGATTTTATTCTTGGCATAA
GCTTTATTAGCTAAGCACTTCCTATAAATATATATATTTTTAATTAATCTTCTAATTAGATGTTTAAGTGTTTTGGATAAATGGTAGTAGTGATCTGA
ATAAATACGTAATGTAAAACTAGTATTGGATAGATATATAAATATTGCCTACAACTTTATCAAGTTCAGAAAGTGATTCTATCAGAGACTTGTGACAACAGTTAAAGTTCC

LGS refd2661 51,429 CCTATTATGCTTCTTTCAGATATTACCTTTCATGTAGTGTTGTGTAACTGTAAATGTAAACTGTCAGCAAATTTTCAGAGATCGAATTGCAAAATAATTAGATGTTATTGCCA

CCTGCACTTTATGCTGATCATCTGCTTAGCAGCTGGTAAAATTATGTCTTCATCTATAGCATTAGTCTTTCCAGATGTATCAGTCTTGATACATTATATGATGCGGTCACTGA
CTTGAGAGATTTACAAGATTATTTACGTCTTTTATAAGGCTCTTATTATATTTACAAATAATTTCGAAAATATTTTGATACAAAAATTACAATA




LGS

ref-41704

51.511

AGCAGCCCTGTGTATATATATATATATATATATNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNATGTGTGTGTTCTAGAAATAGTGCAGAATGCTAAATATTTATTACTCA

TTTCATTTCATGTCATAACATTTCTTCATCACATTTCTAAAACATTTACAGGTTTAAATTATTTTTGGAATCCTGGTTTTCAATGTGGTCTCAGGCTTTTGGACACCACTGCAT
ATACCATGGTACTAAATTATTACCATAGTATTTTAATAAAATACTATTGTGCTTTATGTACAAAAAAAACAAAATTCCATGTTAAACGATGGTACTTTTGTTACTTTTTGTTC
TGTTGACATATCGCATTAATGTGATTGCAGTAATTTGCACATAGTTTTTACACTATTTTATTTTACTTTATAGTTCAAATATACAGGATTGTAT

LG5

ref-27134

52.287

TGGGGTTACACGAAAAAAATGCTGAGTTTTG

LGS

ref-58051

52.772

GTAACATCTACGAGTCCGCTGCCACCACGCT

LGS

ref-8450_30

53.029

TATACTTACAGTATAGGCCTATTTGTGTGTGTGATTTTATACAACAGTTCAATAACCAAGAAGTTTATACATTAAGTAACCTACATTTTAGATACAGTAATGCCGGTTACTT
TGTTGTTGCTCCACCAATGAAAATTGTTCCAAACAAAAACACAACAGAACCGTTACAACACCGAACAGCAGTGGTTTCGTTCCTGG[C/T]TGATTCAGTATTTTTAAATGAA
GTGATTTAATGAATGATTCAATGGCTCATGGTAATACTTAATTTTACAGTGTCCTTGTTACACGTTACATGTACTTATTATAGTCATAGCAGTAAATTATGCATAATTACATG
CAACTAACCCTAAACCAAACTAATTCTAACCCTATA

LG5

ref-16735_24

53.388

Chr19

20487033

CTTGTCTATATGTTTACCCATTTCTTTCTTCTGTCTCTATATCTCAGATACATCTCGGCGGCCTCGCGATGACGAGCGAGATGGTCAGTCGTATAGATTTGTAACGCGTCTAG
AGATGGAGACCGACATCAAGGCGGGCCGGTTCTTGGAACACGGAGAGTACGACGGCAACCTCTATGGCACTAAAATCGAC[A/GJCCATCCATGAGGTGGTGAACAAAGGT
CGTACGTGTATCCTGGACGTCAATCCTCAGGTGAGTGTCTTGACATGCTAATCTCTCAACAGCTCTCAAAGTCAGAGAGGTTCAAAGATATTATATTATAATATATGAAAT
ATACTGTACCGTTCAGTAAGTTTTTCCCACATTGATGAA

LGS

ref-35758

54.9

TCCTTATCCTTGCCCCTTTTTCCTGCTTCTAATACATCAACTTTAAGGAGTCAGTGTTATTCATTTCACCTGTCAGTGGTCATAATGTTACGCCTGATGGGATATATATATAT
ATATACACACACACAAGTAACAAATCAAACATACAGTATCTGCACTGGGCACAGTTTTGACATAACAGCATACCCATCGCTCGCCACTTATATATATATATATATATATAT
ATATGTGATGTGTGTGTGGGAGATCTTAATTGTTCATTAAGAAAAACAACTGGTTTTTGAAAGCATTTAATAAGATATGTGATTTTATAACATGTTTTATAAGATAATTAAT
AATTAATTCTAATAAATAAGGGTGGATCTTACTT

LGS

ref-13841

55.18

CACGTACAGACGACAATGTTGCCAAAACAAT

LG5

ref-44354_16

55.775

AATGCAAAGGAATTTTGATGAAAACAGTTTCACTAAAAGGACCCTGGAAAAACACATTAGGCAGTGCCTTGAAATAGAAAGGGCTAGTACTGAATTCCTGAAATCAGCTC
TCAAAACCACCTATGGAAATAACAGAAGAAGCAAGTTGGTTGATTTTCCAGCCTTTGACCTTATTGAGTAAACTCCACAGGACATAATGCACATCATTCTCGAGG[G/T]TGT
TGCACCCATGGAAATTAAATGGGTGTTAAAATACCTTGTTCTTTCGGGACAGATGGAGCTGGACATGTTCAATTCAGCCATACTGAGTTTTCCCTTTTCACCAGTAGACATA
CGGGACAAACCTTGTACGATCAGTGTCAGTACTTTGGCATCTAATGATAACAAAATTAAACAGTCCTCTGGTCAAATGTTAATACTGTTGAAAATTATGCC

LGS

ref-20777

55.974

ACATTTGCTTACCTTCTCTAATAACGTGCAAGAGCAGTGTCGAGCTCTGTCAAGTCAAAGTTGTCGCAAAGCTCTCATCATCTCGGAAACGCCACGCCGATATTGATTCTCG
TTTTATTTCTCCTTTTGTCCCAAAGTTTGCTTGCCATGGTCCATAATGTTTGAACGAAACAACAACAGCATGTCTGTCGCTAGACGTTATGCAGCTGTCCGCGTCTGTTGCCA
TGGTTACTATGCAGTACAAGGAAACCAGGGATAACACAGATATTATGTCTCTGACAGGCGACAAGTGACAAGGGAGGGATGGGCACTATTTAAAATTATGAATTTCTCTG
AATTTAAAAATTCTTGGAAACATTTAGGATAATG

LGS

ref-57432

56.105

ATTAGAGCAGCGACATCACTGCCTGACCTCA

LG5

ref-24754

56.157

TACGTCCACACGAAGCCGGTGCTTACCCTAT

LGS

ref-41876

57.806

ATGGATAATTAGACTGAGAAGTAATGGAAACCTGAGGTGGAAGGGCGTTGCCTTGATATGTGGCATCAGCTGTCTGATGCTGAGGTACAGTGAGATCAGAAGTTGTGTCT
TGGAAGGGAGATGTAGTCCCTGTTTTGGAGTTAGAAGAGACATGCTTTGAATGCCTGAAGTGAGATTTGGCAGATTCTTTGCCTGTCTTCTCGGATGGTTGATTTATGGAAT
GATTGAAACATACAGATTAAACATCTGTACTTTGCTGGCTCTGTGAGAAAGCAGGATGTTAGCAGCTGCTAGTGCATGACGCAGACCATTTAACATCCATTTTGCAATAGA
AGGTATATAATGGCTTGCCAAATTCATTCGTTGGGA

LGS

ref-54052

58.598

CTCTAATGCGATCCTTCGCGTGAATACCACGATTATATATTCAGAAAGAATAGGAAAAGGGATGGGCAGCGAAAACAATAGCGAAACGGATGAAGCACAGCTCGTTTTTC
CAGCCTGTCAGAATCAAGGACAGGATACATGTATAAATAAAGCCGCTAGGTCGCTTCATTAATACTCGAGCGACATGATCGCAGTTAGGCAGCTTAATCCTGTTCCGCCTG
TATTATTGTCTCAATGAATCCCCAGCCTCATAGATGGAGCTATCTGGATCTCTCTACCCCCGCGATTAAGCCCACTATAACGCTGCTCAGCAGCAAGCTTGCGCCTTCATAG
CGATCGATAAAGCCAAGGCCAGGGGGTAGACTAAAT

LG5

ref-60200

59.709

CTTTAATTAACTAACTATTACTTTTATGCATTCAGCAGACGCTTCTATCCAATGCAACTTATTTTAAACATTGTTGGATTTTGGCATGATTAACAGAGTTGATGTTGAATCAT
TGCAAGGGACAACATTCAGAGAGAATGTGTTTGCCAATTAATAGCAGTGCTACAGAGCAGATGTCTGCATCTCTCTCGTCTCTCGTCTAGACACACACCAGTTCTCACACC
TCCACCTCCTCACAGAGTGAGCAAAAACAAGAGACATCAGCATATCTGAAAGATAAATGATGCAGTGAGAGATGAAAAATAGTTTTTTTCTTAATAAAGAATAAATTAAT
AACAAATGGAGAATAACTTTGAGTTTATAAGTAAA




LGS

ref-60340

60.124

Chr19

42799021

ATGTTTTCTTGTTGTAGGCCTCTGCCTCCTCTGATGGAATGCTGATGCTGGACTTGGTGAATGAGGAAGATGCTGGTATGCTCGATGACGATCAGGATGAGTGGTTGAAGG
ACCATCGGGTCAACTTGGATAAACTGGCTCCTGGCCGTCGCCGCGCTGGCACCGATGCATCCAGGCCGCCGTCCTCCATTACAGAGGCCAAGGTGAAAACCAGCAGCTTG
CCACGCAGGACAGAGTTCTCCTGGAGCCATGAAAACCAGCCTCAGACACCTCAAAGTGAGAAGAAGTTAGCTCAGGGCCGTAACCGATGTGCTTCAATGGATGACGCTCT
GTCTCGAGGAGAGCGAAAACTAACTAGGAGGAATGGGCACCAGGCGACGCTGGCCCAGAGTCCCACGGGCCACCTGCAGGATCTGATCACCCAGCGGCTG

LG5

ref-12650

60.458

GCGTGAAGAAGTGTCCGCTTTGCAATCTTCTAACGCTTCCGTAAGTCTTCTTTATGCATCTTTATCTACTCTGTGGAATTTAAGTTGACTAGAAGCCTAGTTGTGTTGTCAGA
AATGCGCAGGGAGAATAATAACGGAATGGCATTTGTGCTTCTTGTATATCTTACATAACCGTGAATGTTATACCAGTCTGCCTGAACTTCAAAACGGTGATTCCCATGCAG
GTGCACGTGTAATCCCGCAGGATTCAGGGGATATATGGAAATATTTCATTTGCTTAAACATACAAACCCTACTGAAATGATGTAATAATTGTCAGTTTGTTTGGATTGTTAT
TAATGATAATGTAATGTGCATACAACTATAGGCTACACATTGTCATGTGAGATAAAAGAAAAATATATTGTATAGTATAGTATGTGAGATTTACT

LGS

ref-47412

61.13

AAAACGCATTCGACCAGATTGCAAATTGCAT

LGS

ref-35811

61.983

ATATGACTTGTTTATTCCCGGAAGAAAACTTAAGACTACAATGGACAGGGAGTTCAGAAACAGTGCGCACTGATATAGAGAATAACTCTCTTTGGAGTGACTTTGTGCTTT
GTATTTTTGCTTCGTGATCAATCAGCAACATTACACACTAAAAAACACACTTTTTTTGTGTGTGTAAAAAAGCATAATAGGTCCTTTTTAAAGAACAGACGACATAACTGCA
GCATATAGGCCTAATAAACAGAACATTATCATGTGTTGGTGTGGATGTATGTATAGTTATCGTTCTTGGTGTTAAAGGACCTCATGCTGTTTCAAACCCATATGTATATCTT
TTTTCTGTTGAACACAGAAGTAGATATTTTGAAAAATCAATTACAATGGGGACTGATGCCTTCAAGCTTCAAAAAGGACACAAAGCACTATAAAAG

LG5

1ef-23770_9

62.35

Chr19

7546617

CACATGCTGTAATTGTTGGAATTGTTAATGAAGGGATCACAAGCCTTCATTCATAGACTGAAGGCCTCAATCACAATATCTGCTTGTATATGTGTTTCGGTTCTGAGGTTTC
CAGCACAGCCCGTCTGCTTAACATGTTAATTAAATTCACTAGACATGTGTTGAAGATCTGTGCGGAGCGGAGCCTGTTACACTTGTTCTCCAACAC[A/TJACGATTCACCTG
CTGGAAATTGAGCTCCATGCCCTCCGCTTTCTCTCGCGGTTTGATGGACAGCACACATTCACCTAGAACGAGAACAGAATCAGACTTTTAACACTTCAGCTTTCTGTCAAAG
GTTGTTGTCATTATGTGATTAGTGTCACCTTTTCGTGTCAAGCATGTTTGTATAGTTTGTGAAAGCACTTCTGGTTTATCTCCCTATCGCTCAACAACA

LGS

ref-49332

62.974

CATCTGCTCTCGATGATCTTGCAGTTTGAAA

LGS

ref-24311

63.909

AAGTCCATAGAATAAAACAGTCTCTTCTTCATGTAAATGAATTAAAAATTAACAAGTTTTCCTTTCGCTGTTTGATATTTGCATTCAAAAATCGTTCATTTGCACTTACAATC
TTGTGGACTTACTGTACAATAGTGCATGTGATCGTGAGATCACGAGACCGTAGGGTGTCCTAATTATTAATTAAGGTTTCAGAAGAGTGAATGCGAGCGACCCCTTTGCGG
TTGATACACACCCCTCGATGCGTACTTTTTCTGAGCACTCACTGAAGTGAGCTCCATAGCAGACTTCTACCCATCAGACAAAGCAGCATTACGTCACGAAACTGCAGACTC
GTGGGAAGGCCCCGAGTGTTTAGGTGAGTCCCGTTTGGGACAGGGCCCAGGTACTACATTTGGTTAAGAACTTATTTTGAGAAACTAATGTTCTAT

LG5

ref-1038_30

64.458

Chr19

21786071

CGCGTTTTATTTTTCTTCTTTCGAGCGTGTTTGTGTGCGCTTGTGTTTTTTTTTITTTTTCAATCTGAATATGGTCTCAAATGTGAATCTAAAAGGAATACAATTTAATAGTCAC
GCTTACATTTAGAAAAGAGACAGTTATCGAAGATGTAAAGTTAAAATGAAGGAAAAGTAAATGCAGCAAAAATATCGCAAACCA[A/TICTCAGGGCACTCAGTGTTTGCG
CCCCGGCTATCCAGAGGACGGAGTTGCGTGGAATGGATGCAAACCGAGCGTGTCTCTATCTGCGTGGGAGGTTGTGAAAACACAAAAACAAATGAAACCTGGAGCAGCG
GAGAGATACCGCATTCATCGCCGAGTCCTCCCCTGGCTCC

LGS

ref-1038_32

64.473

AGGTGGTTTGCGATATTTTTGCTGCATTTAC[C/T]

LGS

ref-23081_9

65.37

GGGGCAGACCGAGGGGAAACAGGGAGGGTGGAGAAGAACAATCGACTGAAAGTGTTTGTAGGCATTTAAATCATAGGCTGGCAATGGTGCTGCATGGCTCAGAGTCTGG
CTGACTACAACTGATCACATTAAATGGCCTTACAGTCATGCAGCGGTGCCAGCGCTCCCAGTGTCAACACACACACACACAGCTCTCTCCCAGAGGGACG[A/G]JCGAAGCT
GATGCTGAGTGGATTAACCATGCAACACAGAGACAAATCTGCAGACAGACATTCCTGTAGTATTCTCTGAAAACAAGTTGTTGCTGCTGTTTGCCAATCACATTGTTAAGA
AATACATTCAAATATAAACGTTTCTTCAACTACGGGCACTTGTGGGCCAGTGGAAAAACTCTTTTGTTCATAATTTCACTAGTTTTTCTACTAACAATGTCCAA

LG5

ref-58895

66.127

GACGCTACGTCGAATGACGTGCTTGTAAATC

LGS

1ef-5094_14

66.267

CACTCTTACCCGA[A/C]ITGCAATGCTCCAGCAGAA

LGS

ref-13910

66.611

TTCACAGATGCGAGCTCCATGCCGTCAGCGG

LG5

ref-22954

66.849

Chr19

35531838

CAGGAGGCACTTGGGCCACAAGCTTGTAGCAACAAAAGCCTGGAGCGTTTGCGTAGCCAACAGGAACTGTTAAACTCTGTACAGCCACAGGTGGTGTACCTGCGAAATCT
GGCTCAGGGGCTGCTACAGGATGCACCCGAGATATCCAGGGCTGGCGAAGATGGCGGCCAGAGGCTAATGCAGCAAGCTTGTGATACAGAAAAAGAGTTTGAAGAAGTT
ACTGAGAAGGTGAGAGAATCTGCACATGATCAGGAGCCACTGGAATGTGTTAGGACTCAGGCGGTAGTTGGGATGTTATATATAACCTGATACGTAGTTTATGTCTGCGCT
CATGTTGTGTCTGCTGAAATAAGACACAGTCTTTTTCTG

LGS

ref-32875

67.039

TGATGGTCGTGGAGACAGAATGAGCACATGGGAGATTTTTGAAAAAAAAAAAAACGCAGAAAGAGAAATGATGAGACACAATACAAAAGAGCTCAAAAGAATATCACT
GGAATGAAGGTTTATGACTGGGCAAGTGCTTTAGGACCTGCATTATTATTAGAAAAGCTTTCCAGTGCTGGAGAGAGCTAAGCGAGAAAGCCTGAAAACAGACAAGAGTT
GTGCACACTGATAAACGCTAGAGAAAGCGATGCCAGAAGCGAACGGGCCAGGGTTCAAGACCAGCTCGGAGCAGGGTGGTAAGGATTGTAGAAGAGTTTTGGAGGTGGA




GCAATGAAGAGAGGGGTGGGTTTGTTTGGGTTGATTTCAAATATCAACAATGTCCAACAGTGTTGCTGAAAAAAATGGATACCCTACCTTAAAGAAATGTATAT

LG5

1ef-26044_4

67.472

Chr19

36379023

ACCAGCCTGAGAAGAATTCTTGGTGGTTGCCAGTGATGTTGTTGGTCTTCATATCACACATCTAGTTTCAAACGATGCCAAAAGTGGAACAGAGCCGCCTCCTCGCTGTTTG
CCCATTTCACGGTAAATTGTGCTAGCGTATGCATGGTGATTCTGAGAGCTGTAGCCCACAG[C/TJACTGTGCACACACATCACACTACAGCTCCAGGGACCAAGTGAGGAG
AAAAGCAAAAAATATTGTGTAAATACATGCTTTTGCAACCAGTTTCAGAGATATGAGATTCTTCGGCAAATACACTGGATTTGTGGGTATCTATCTATAGAATACATACAA
GTAACAAACAGCTTACCTGTAACATATAGTCTAGTATGT

LGS

ref-28546

67.685

AGCATTAGACCGAGCTGCTTGCCAGGGCTTC

LGS

ref-59973 3

67.817

Chr19

38948338

AATGATTCCTCATTGACAGATAGCACACAGCATTTTAAAAACTTCTGCATCACTTCCTCCCATAAGTCCTGAAGTGCAGTAAATTACAATGCAAACAGTTTTTGATATCCAC
TTTAGTTTTTGCTCATGAGTACGCAGGGATGCATATATATTCGCTCATGCATACAAGAC[C/GJACTCCACGCATTTGGCTCGGATATACCCTTCAGGCACAAATGCTTTTAAA
AAATTATTGTAATGACAGATTGGGGAATTAACCAGCCAAGGCTTTCATTTCATGTCTGATAAACAAGAGAATATGCACTGATCTTCTCTGATCTTCTTTTTCTTTCCTTTTGT

TTTACTTGATATTCATATATAGGGAGAACCAGGCC

LG5

ref-72781

68.316

GAACCCAGGTCGACTGCTGTGCCTGCGTCAC

LGS

ref-62162_15

68.634

CTGAAGTCACACGATAGCTTTATGTGAGAAACAGACATGCAAGATATTTGCATCATTATTCACTCCAATGAGCCGTTCTATCAGGGAGTTGATCTTGAGAAGTGGATCAGC
CAGAACAAATCTTTCTGACTGGTTTGGTGAAAGAATTTCTTCATGAACTTCTTCACTTCCCTCATGAACTCTCAAAAATGCACCAACGGACTCTATGTACGAT[A/CIGTTTTG
CCATTTAGCCTTAGTGATTATTGCAACTTGTGGTGCAGTTCAGTGTATGGGACCTGAGGAAAAATTAGCTTAAAATTAAATCTTGTGGAAGAATCCCACAACAGGACAAAG
CAATATTGATATGATCCAAAGGTTTTTAAAGCTTCTGGAACTCATTACTAAAATCTTATCTTTTAATATATACTAAAATGTTATTTTTTACTATAGTTGA

LGS

ref-12264

69.426

AGGTGAGTTGAATAGAGTGTTGTATGATGGTATAATGAAGATGAATTGTGATACTGTCCTTGAGGTGATTGCAGGAGTGAAGATCCGTGGAGATGATGAGTTGAGGCAGA
CGTGGATGACAGAAGACACTCACACACACACACGATGGAGACGAGGAGACTAGGAGACGTTGGAGACAGGCAAGTAAATCGGTTTGAGTCCTTGAGGTAAGCATATAGG
GTATCCTTGATGCAAACGAGACCGGACAGTGACTGTGAGTGTGTGAGTGTGTTTTATGGTGGCAGTGATGAGTGGCTAGATGAGGTGCAGGTGCGGATGATCAATACTCA
GGAGAAGGGGTGCGCTGTGATTGGATGGTGCTGGAACCTG

LG5

ref-59636_23

69.79

CAGCAACTAGCGATCTACATGC[A/G]TATCAAATG

LGS

ref-57856

70.603

TCCTCGCTGATCTCCGAGCTGAAGCCTTCGCCGCCTGGAACGAGCTCTCGCCGCCGTCGAAGAGGCTCCCGCCGCGGATTGAGCTGAGCTCACTGGACGAACAGCGCCGGC
GCCCTCGTAGACTGCCGCCTCGTGCGCCGCTCTCGAGACGCCCGCTTCCCGCTTCCGGCCGTCCCTCAGCACTCTCCTCGTGTTTTCTTCGCGGTTTTTCGACCTCCGCTCTC
TGGACGAGTCCGGCATTGATGCACCTGCCTTTCGTGACCTCCGCAGCGCCACCGACTTAGCCCTGCGTGCCATAAAAGCCACAGCCCAGGCCATTGGACGATCCATGGCCA
GCCTGGTTGTGCTTGAGCGCCATTTGTGGCTCAA

LGS

ref-9893

71.527

GTGTTCAAAACGAACTCCTTGCCTTAGCCCG

LG5

ref-45444 9

71.919

Chr19

37363342

GTACTGATTCATTAAGGAATTTGTCTTAGTAGTGTAGAAGTGCATGAGCACATGGCTTGTACATGCAGGTATGCCTGTGTTGTATGTTGGGGGAGGGCTCTTTCTCTGCTCA
AGTAAAATTTGCAGTCTTCCTGAAGTCAAGCTTTGGCAGCCTCCCTTTCCATTTAATTAGAGAGA[A/CJAGCATCTGCATCGGGGTTCTGACCTCAGAAAGGGAGGTGTAGT
GGGAGGCAGAGAAGAAGGGAGTGATACAAAGAGAGACAGTCAAGAGAGGCAGACTGATAGACTGTCAGAACAGAGATTATATGGAACTGGATTTTCTTAGTTATAGGCC
TACTGGTCACTTCATGATAAACTATTGCAGAGTCATAGAG

LGS

ref-6081

72.228

GGGACCATCTCGAGATGGGTGCCATGACCAA

LGS

ref-14262_7

72.678

Chr19

37430399

TGGTTTCAGCAGACTGCATTTGCAAATTATGCTGACGTTTTAGCATATTATTGATCTTAATATTGTCGTGACTGACTTGTTGAAATGTCGAGAATAATTATGTACTATTGCAT
TCTGACTGAGAGAAATGTTTGTGGCAGAAGATCGATTATTTTAATTTTGCTTCTTTACCCATCGTGTTCCGTCTGGCAGTGAGTGATGTTTGAG[A/G]JGTCGACAAGCTTGCG
GCTTCTGCTGCGTCTCATTGTCCTCATCTACTTACTGAAGGGTGAGATGACCCTGACAAAACAAGCGATTGGGATTCAAGATAGAGGAGTATTATCTTTCCCCTGCAATCAG
ATTTTAAAGGCTTGCAGTCAATGAGGCCCATTCATCATAAGGCACCATAGCCTGACAGCTGGCAGTGCCCCCCCTGTGATGAACCATGACCCCATGA

LG5

ref-7100 7

72.946

CTGTTTGTGTGCTTCAGATGTGTGCGCTCAGAAGACGATAAATTAGAAGTTTAAACTGATATAGCTTTAAAGCACATGAAAATAATAAACTTTCATGATGAAGAAGAACTG
CACTGTCCATGAGTGTGATCACGATATAGATGATAATCAAAACCAAGCAGATGTTTTGTTAGTA[A/G]TTGGCACAGTAATCGATGCAGGAGCTGTGATTGTGGAAAGGGG
GCGGGGAGCAGCAGCTCGGTTGCATTTAAAGGCACAGGCACGAAATGGTATGTTTTTCCGTGCACTCAGTCTTTACAACATGGTATAATAAAAGGTCTTTTAAGCTGAAAC
TTCACACACACATTCTGGGACAGCTGGGACTTAAATTACA

LGS

ref-11908_6

73.255

CTACTGGCAACCACCCATCCACAACACCTTAATGATCTCATAGGTATGCCTAGACAACACTAAAATCATGACAGTAAATTCTGCATAGACCAACACTTCACAACACAATCT
TTCTTTCTGTATATTTGAAAAAAGAAAAAATGTTTTGCAGAAGTCACGTCTTTTTTTTCATGT[C/TJCTTTGCAGCACAGTCGAGGGGTATTGATTTGCACATTACAGGCCGC
GGGAAGAACTCAACGCAAGCTTATGTAACAATGAAATACTGTATGAATATGTATTTCTCACAGTATCAATGACTTAACCCTGTAAAGCCTGACATAGGAAATAGGCCTAA




ATTAAGAAAAGTCTATGTTTAAAATCTCTATTTTTGAAA

LG5

ref-64621

73.522

Chr19

19887805

CCTGAGCGACTCACCTGGACAAAAACGATGAGAACAAGATAAACGCAGCCCGAGGTTCCTCTAAATGAAAGGTGTGTTGAAACACCAGAGACGCTGAATCCTCAGAAGA
AATCACGGTGCATGAAAATCATCTTTCACTCCCACGTATCCGAAGACTTCACTCACTGAGACGCAGTTTTGCACCTAATTCACCTGAAAGGATATATTTTGTCTCTGAGAAA
GCGTAACATCATCCTTTGCCCAACATCACCTGAAGAAGGTTCTTAATATACCACGCAAAATCTGAACTTACGTGAAAGACTTTATAGTGCTGTCGCAGTTTACAAGTGTAC
CTGAGATTCCACCTCCGAAACTACAATGAGTGCACCT

LGS

ref-11516

73.745

TCCTTTGTTACGACAGGACTGCTGTGTGTGT

LG5

ref-36416

73.873

Chr19

21763557

TTTGTGTTGGTGCTCCATTCTGACTGATGTGCTCGACATGTCATGCTGCAGGTTTGAGTTTATGGATATGAAGTGTTAATACATCCCCCGCTGGATAAGTCATTTTGACTCAT
TCTTGCATGCACACGCGTGTCGGAAAGTCTATGTGCCTGTAAGAGAGAGAGTGAGAAAGAGAGAGAGCGATTGACTCGGCACACCGCCTGCCCTCATACAACAATTACCG
CAGTCAAGGCCCACTGCAAAGATAAATTAATGCCTCCTCACAAGACAAAAGATTTTCTGTTCACTAAAATACAGAAACTATCATGTACCAGTACGTGTTTAGAGCATGTTT

TACATTTAAAACGATTCTTGGAATTAAAGTAAACA

LG5

ref-49269

73.982

CGTCAGCTGTTTTCAAATCGACTTTGATATTTTTATTATGTTTTTCCAATAATTGACACAAAAACACTATGCTCTCATTGTGTCATGGTGACATCATCTGGTCAACATGTGAA
CTCACCGAGGTAACGTTACTGGGACATTTAACTTGGGATCCCAGGTCCAACCTCGTCTGGAACGCAGCATAAGTCTTGCGTCGGAGACTGTACACCGCAAGTTTTTAAATA
CTTAGCTTAAAGGTGTAATATGAATAAATAGTGCTCATAAACGGCTGCTGAGATGGTATTCTGAAGTTAAACGAGATGCCGCATTTTGCGCCAGCCCCTGCTGTAAACGAG
TGGAGGCTTGGACCCTTAAGTCGTGACTTAAGCG

LGS

ref-73099

74.024

Chr19

12678055

CCTTTTATTGTCTGTGCGCAAAAGCAGAACATTTAAGGTACAGCATAATTTGTTTTACAGTGAAGTTTATAGAAGGAAAAACATTTTTTTTTATGCAGACATAGACATTTGA
TTAAAAAAAATCCTGCGTGTGGTTTTCAAAACAGTCACGGCAGAACGCAGACCTATCTAAAGCAGCTTCGCTGTTTAGTTTTTACCCAGGAATGTAAACGATTTGTCTGCA

TAACACACACACAGCATCTGGCCTCCCTTCCGCTGCCTTTTTTGTGTTGTTGTTGTAAAATGGTGCATTGGTGCTCCGGGCAAGAGAAGACTGCCGAGCAGACAGCAGACG
CAACAGAATCAGATCAGACGTGATGTTATCAGACTGTGTGTCTCACACCCATCCCCTCTCATCAGGCATGCATGCACTGGGTCCTGCTCTCAGACAT

LG5

ref-36035_25

74.131

GAGCTTCATAAGCATGCCGCTGACGCAAAAGCTGTCACACTTAAAAATGTAATTGAATTAGTTAACTATAAAATATCAAAGCAAGTAGCTTTTATTGTAAAGAATGATAGC
ACAAGCACACTTTACGAGAACAACAATAGTTTTTTTTTTTTTTTTTGGTTTGAAATGTTAGAGGACCATGTGCATAGTTAATGTGCTGAACTACACCAGCGATTACTTTGCT
A[A/G]JGACATGTTTGTAAACCAAGAAGGTGTAAAATAGCTGTTAGCATTCCTATCCATCAAAAGGGAGCTGTTCGGCTAGTGCATGCAGCCTTGCAAGTATGTGACCTGCA
AGATGTTACCATTAACGATGGTCACTTAGTACTGATGCATTTTTTTTATTTTTTTACCTTAGTTTTAAATTCCATGTGACCAACTACACCAGAGAAAGGTG

LG5

1ef-71707 9

74.559

GAGATGAC[A/GJACGAAGTGAGTGCAGGTGTGGAA

LGS

ref-32637 2

75.078

GAGTGGCCTTGATAGCCACCAGAGATTCCACCCCAGACTGTTGTCACTCCATCAAAGACTACATTACCCATAATCCTTTGCCCAGAACTCATCAGCACTCATTGTTTTCAGC
TGTGTCTCATTAGCCTGTTTAGCTCACCCTATATAAGCCTGGTTTACTGTCATAACTG[C/TJATTTCTGAGCATTCTCCTCGTTTCATGTGTCTTGTTTTTTTTTGTTGTTGTTGT
TTATTTATCTTTTGCCTGTTATTCTTGGGTTTCTCTGTCTCTTTATTTTGCCTGTACCCCTTTGACCATGTTTTATGTTTGGATTGTTTTGACCTAAATACTTCATTTGGATCCTC
AACCTAGTGATGGGAGAAAGCTTTCCACA

LG5

ref-25131_24

75.313

CCTTGAAAGTTTGTTTCTCTGGTGGAACTTTTTGATCTACATACTTTCATTATATGTCCTTGTTTCCCACATTTGTGACATTTCTCTGAAACAAATCTGCACTCATTGGCCAAA
TGTTGCAAATTCCCACATCTGTAACATGCTCTACTTTGACTATCTTCTTTCTTTACTGACGTTTTATGCACTCTTATTGAAATGAATGCTTCTGAGCGATGAGCTTGCA[A/T]A
TCCTTCACATCCTTGTTGGCTGTTTCCAATGCTTGAGCTATTTTCAACGCCTTTTCAAACGTTAAATCTGCTTCTGCCAACAGTCTATGTTGAATATGGTCATCATTTATGCCA
CATACCAGTCTATCCCGAAGCATCTCTGTTAATTTTTCTCCATAATTACAATCATGAGCCAATTTCCTCAATACTGCCACATACTCAAGAACA

LG5

ref-32480

75.344

TAACAATGGGCGACACTGTTGCAAGACCTAT

LGS

ref-51541

75.405

AGCTTGGCAACGACGTCACTGCGCAGTGCAT

LG5

ref-64924 25

75.407

AAGTATGAATGCAATCCGGACATACTACATTCACCATGTTGTCTTTATCATGTGACCTACCAGTGTCATTTGCGTCACTTGCGTCACACGGGATAGTAAAGTGCCCATCATA
TGCACACTTAAGAATCTCGCTGGAAGTTGTAGGTCATCCTGGTACTTTTTACCTACTGTAAATTTGGGCATACTACTCGTC[A/G]JCATAGCCTACTGTTTTTCACCTACTATA
TAGCAGGGAAGTATGCAATTTTGTCCTCAAAGGTGATGTGTTAGAAGCAGGAAAAATGGGCAAGCGTAAGGATTTGAGCGAGTTTGACAAGGGCCAAATTGTGATGGCTA
GACGACTGGGTCAGAGCATCTCCAAAACTGCAGCTCTT




LGS

ref-52279 3

75.579  Chrll

36483127

TGAAGGTTATTGGACACTGTGAAATTTGTGTTCTTTAAGTTAAAAATTATTACTTTTTTCATTAGAGTAATAATAAAGAAGCTGTCCTACATTCATTAGTCTCACTGTGNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNAGAGAGAGAGAGAGAAATTAATAA[C/TITGTATAGGCATCGATATCGGTTCGGCGAGTACTAGAAAAAAGTAT
CGGTACTCGTACTCGGTCCTTAAAAAATGGTATCGGTGCATCCCTACCTTTTACATTCACAAACAGCTATATTACACACTACATGAAAGGTAATATCTAAAAAAACACTTTA
AGTTATTCAGTTCATGATCATGTTTTTTAATTGGTGTACAA

LG5

1ef-52279 6

75.579

CTCGC[C/G]JGAACCGATATCGATGCCTATACATTT

LGS

ref-72582_4

75.642

CTTTCTTGTTCTTCCGAGCTTTAACTGGAGATTCCGGGGTATATCTCCAGCCATTTAATGTTTCAAGTTCACCACTAAAGTATCGACGCCATTAACCCTGTTCAACGCGTTTT
TGTTTATAACGCTAGATGGCGCAATTTTTAACTTGGGATTTCGTTAAGAGAGACCGCGGATACAAAAACATAAATGTTGCGTCAGTGAGT[A/G]JGGATGTCGATTGGTTTGC
ATACAGTTGGTTGAACGGTTGGTCATTATTCATAAAATATTGCTATAAAATAATGCTGTATTCAGTTAATACAGTGTACCATGAAATAAATAATATTATTACAACCTTTTCT

CAGTTTTTATTATGCACTCAATATTGTGCCCTTGCAATGATATTTGAAGGACATTCACAGAAATATGCCTGACATTTGTTCAATGGAAGCCAAACTGT

LGS

ref-64928

75.785

CTGGAAAATGAACAATGGTCTACTCAGAAAAGAAAATCTCAAGCTGCTCAAGAAAAAAAAAATAATAATGAAGCAGAGCTCATTTAAACTAAAATATCACCAACAGGTC
TACTTCAACGGCGTAAATCTGACTTCTACTAAAACTTATGGACTTCAGCACCATGGACCGAGACATATGCTCTCTCACACACATACTTCAGCACCATGGACAGAGACACAT
GCTCCCTCGCTCATGCACAAACAAACTTTAGCACCATGGACAGAGACACATACACTTGCTCACACATACTTCAGCACCATGGACAAGGACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG5

ref-45635

75.806  Chrl9

4713513

TGTCGCCTCTCACCAGCTCCAGTCAGGGTTAGGAAAGGAGATCTCCCTCTCCAAATTAAACATGGCTCCCGTAATGTAAGATCTCCAATAAAAGATGCCGAGCTAAGCAGC
TTCCACAGGATTTGGGCTGAAATCAGTTAATTACTTTGTGATATGGAAAATCTTAAGCCTGTGTAATTGGAGGCCCCCGCAGCAGACAGAAAGAGAGAACGATAGAGCCG
CAGGTTAGGCTTTTTACAGCGTGGCACAATGCCGGCACACAGAGGCATATTGTCCACGTCCGTCTTTGTTCCAGACAAACACACACACACACACACACACACAGGCTCTGT
TCCAAACTCTATATGGCTATGTAGAGGGCAGCTGTCTTCAAAGGCAGCATCCTAACTGAAGTGCAACCTCATAAAAGTGACCAATTTGGAACGCTCTAA

LGS

ref-68238

76.385

GTAAGACTGCATAATTTTGTCTCTTGTTCACAGTCCATTTGGTAGTTTGCAAATAGCGATGACGTTTTGTGGCGGAGACAGTTCTTTTTGAATCGTTAATAGTGGTAGAAGT
AACTCCTCTAGTGCAGTAGGTGGCAGTAATCGGCTCTCAGATGTTTTTATCTGCAGTAAAGCAGCGAGCAACGATTTCGAGTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACA
CTTTACCGGTAGAGTTAGAATTTGTGCTGAAGTTTGACCAAGCGCCTATCTGCTGTTTTATTTACAATTTGTTTGAGATATTTTCTTGGTGGCGTCAAGAAATAGTTTTACTA
GAAGATGTTCGTGGCGAAGAGCATCGCAGCGGAT

LGS

ref-52136

76.426

CCAGATGAACCGAAAAATGTGCATGCTGAAT

LG5

ref-21749 9

76.807

AAACCCTG[C/T]JGCGAACAGGGTGCTCGAGGGTAT

LGS

ref-18265

76.954

GTATCATATAACAAAGACTTACAAAGTATATTGGATAAACAAATGGACAGATTATCATAAGGCCTCCTTTCTACTTTTTACCATAATTGTAAATGTTTTTACCCTTTGCAAG
GTGCTTGAAAAGGGTAAAAACAAATACAAAAGGTGTGCCAGATAAGGCAAAGTGGATACCTTTTTTTCCACACTTTTCTGAAAACAACAGATGTTTCCCGAATGAGATGCT
CATACTTTTTCAGGCTCCTCATTATGTTCTGATCTTAGGCTTACACAGCAAAAACAGAAGACAGTAGAGAAATGAGAGGGAGTTTACATCATGTAACCTTAAAATTCCTGC
AAGCTGAGAGCCTATTTATTCTTACAGTTAAATGTCATTTCCAAGTCTTGCTGTAAAACAGTTCAAATGAAAACAGAGCAACAAATCAATATATATT

LGS

ref-26447 30

77.178  Chr19

8203112

TGAAAGGCTGCATGAGGTCTAGTGGGGTCAGTTATGTGTGTGTGGCTAGATAAAGTCTGAAAGAAGTTTATCTCTCTTATCATCTGGTACGGTGATCATAAAACCATGAAG
GATACTGTGTGAATATGATGCAGCCTTAGAATTTGACCAAAAGTGCAGTTCCCTTAAAAACGATATAGGCAGCTCACTCGGTTTTGG[A/GJAAAAAGCCATGATGTCCACC
TCCATTTATATCTCTTTTTCAGCCTGGTAGACAGCTGTGTTTGAGAAAGCAGCAGGAGCTATCAACTGTCCAGGCCTAAGGAAGCATGTCAGAGAAGTAAGATGCTACGCA
TAAGCCAAAGTCACATTTTTTAACCCGATTTCAGTGCAAA

LG5

ref-21749 5

77.45 Chr7

49975653

ATCTCTTCACTTCCCAATAGCAATCACTAATTGAAGTGGTCTAAATGTATTTATATGTATTTATATCGTCTTTGGAAGGTGTAGGACCATAAAATGTTCATGCAATCATATC
ACTTGCTCCGAGGGATACGATAGGATGTCCTACCTGCCTGGTAACATATGTATTTCCATAC[C/G]JCTCGAGCACCCTGTTCGCACAGGGTTTTCAACATTAATAATAATAAG
AAATTTTTTTTGAGCAGATAATCTGCTTATTTGAATGATTTGAAATGATTGAAAATTTGAGTAATGGCTGCTGAAAATTCAGCTTTAACATCACAGGAATAAATTACATTTT
AAAATATATTAAAATACAAAACTGTAAATTGTAATGT

LGS

ref-57354_16

77.906

GTAGTTTATTAAAAGAAGCTATAAAGAAGAGTTGCAAATCATTTTCATTTTAAAACTACAGCATGGTTTTTAAATGCATCTAACAAAACTACTGCCATGTTAAAGGAATGA
TTTACAGTACTCATTATACTGGTAGATTAATATTTCTACCATAAACCCTTGCCTATTTACCCACCTCTGCACAC[C/T]ICTTCGCTCTTTCTTTCTACTCTGCACAACATGCTCTC
TTAAACTCAATTGACCTTCATATTTTCCCGCAAGCAAATCTCTGACAAGTGTCTGACATGACCTTACCTCTCTTCACTTCATTCTTTTCATAACACATGTAGCAAATCCTTCC
ATGCCCTGTTTCCCATCAGTTAAAATGAGGTACA

LGS

ref-59705

77.968

AGCGAGGGGGCGATGATACTGCAATGACGAT

LG5

ref-13490

78.467

TACAGTATCTCGATTGTGATGCTTCTGCCAC




GTTATAACACTTACCAGCAGTTAATTATCTTTTCAGTTTTGACCACTTCACCTTTGCTTGTGGGATTTGCTATATACAGAGCTAAGTTCCAGCCAATTACACACATGAAGAG
GAAANNNNNNNNNNNATATATATATATATATATATATATGTTTGTGTGTGTGTGTGTCTGGTGTGTCACAGTCACAACCCATCTGTTTTTTTACACAGCGAACACTGTGCCT

LG5  ref-68461 32 78.676 Chrl9 26358476
- AAAACAC[C/TIGGTCATAAATCAGAAGTCTAAAACGATCACTTTTAAAGAGAAATGTCAGAGGATTTCGATATAAAAGAAGAGGTGCTTGAGTTTGTTGCACAGCCCTATT
TGTTTGAACTGCGAGAGGCGTTTAAGCTCACAATACTTCTACATCCTACGTCATAAATCGCGTCAGAGGGTTACTCATTTGGCGGGTTACTCATTTTCTC
LGS  ref44296 4 789 CAG[C/GJATCACACGATTGTGCTGCTCACATGAAC
LG5  ref-57505 79.062 TATGTGAAACCGATGATGGTGCCTCTTTTAA
GGATGGTTTTAATTATTCAGGACCCAGCAACAGTTCTCAATCTGGGTCTTCAGATGGAGGAGTTGATCTTTGAGCTTGCAGACACACATCTCTTCTTCAATGACCTGGAGGT
LG5 ref1493 17 79951 Chilo Jsit00s  MAGTGTAGTGTAACACAAGGGTCAGTTTGCTGTCTGTTAGGTTCATGTAAATAACATTTACCTCTGCTGTCAAAACAGGAATGTGATCAAGTCCATGTCGATGAICITIGTTG
- CCTCAGACGACAATGGGCAGGATTTGAGGTAGTGAAACAGTCAAATTTTGTGATGAGCTTTCCAGCAATTTCTTAGACAAGCAAGTTGCTTTTCAATTGTTTTGCTTATATC
CTCAAAACACACACATATTACTGTTATATTTATGACAAAAGTTATGTGTAAAAGTTTTTTTTTTGTAATAGTTTTTTGTTTTGTCTATATTAACACATC
TCATCAGTACTCAAAACCACAACTTCTCAATGACAAATCATCACTAAAGGATGTTTCATCCAAAACATGTTGCTTACGATGAGAATTGGAAGTGTGCACAAAGGATTTGAG
LGS ref34s06 4 80906 Chrld ssr1egrg  OTOCTGAGGTGTCGTCAGTCATCTATGCAAAACCTCAGAAGCTAAAGATGAATGTTTCCTCIA/GITGCCAGGCAGATTGTTCGACTTCTCCATTTTACGGAGTACGCTGAAG
- CCTGCGGCTGGGAAGCAATTTATATAACTTCATTAAAATGTCCTTTCTCATCCTTCTGCCATCATGTCTATTTTTGAATGGTGTCACACAAAGTGTAACCGCATTGATTATAG
TTTATGGCTGTACTTGTTTCTTTAGAAAACAGAGCAA
LG5  ref-34806_7  80.206 ATGGAG[A/C]JAGTCGAACAATCTGCCTGGCATGAG
LG5  ref27540  80.716 CTCCTTTGCACGAAGTTGTTGCCGCACGCTT
LG5  ref-30530  80.784 GCACTTTAACCGATGCATGTGCTGTTTAAAT
CTAGCATTCCAATTCATCTCAATGGGATGAATGTCAAAGGGCCCTGGAAGTATGTGATTTGAAATCTGTCTTTGCTCATGGGACCAAAGAACTTGTCAATCAAAATAAACC
LG5 refsa6ss 25 80977 CATGAAAACTATTGCCTAGTATAGCCTAAAGTCACAGAACAGGGTTACCGAGTGCTGAGGCGCATAGTGCATAAAAGTCGTC[C/TIGAGTTCTGAACTTCCAGTGGCATTA
- ATATCAGCTCAAAAACTGTGCAGCGGGAGCTTCAAGGAATGGATTTCCATGGCTGAGCAGCTGCATGCAAGCCTCACATCACCAAGTACAATGCCAAGCGTCGGACGGAG
TTGTGTAAAGCACACGGCTACTGGACTCTGGAGCAGTGGAA
LG5  ref-52655 7 81.265 AGAACT[C/TITGACGACTTTTATGCACTATGCGCC
LGS  ref-4977 81.366 TACTGTGTTACGATTGTGTTGCTGTAGAGAC
LG5  ref-72196  81.741 CACATGCCCACGACATTCATGCTCCACATTC
GAAGGAGATGCACGGAAATAATTATAGGCTAATTTTATAGTTTACTGCGACAATCATGAGTGCAGTATTGAGTTATCTATTTGTCAATTTGTACATGCCACAGGTGGTGAC
ACTGCTGAATGATCTCTACACTTGCTTTGATGCAATCATCGACAATTTTGATGTGTACAAGGTAATTCCAGACAGTCATCACATTCAATGTCTGTTCAACGACATGAGTGCT
LGS ref68383 27 82289 Chrld 27034665 CGG[A/G]TTAGTTTAAGTGGCTGAGATGCATCTCACAATCAGTGAGCCGACTCTTGTGAAAAAGTAGTATACTTTTGTATACTTTTAAAAAGAGTACTCATTACAGAAATAA
TATACTTTAAATGAATATACTTCAAGTCAGTGTAATTAAATTAAAGACATGTTATAAGTACATGTTGTTTATTAATAAAGTCAGTGTAATTAAAGTTGCG
AGTTCCCCCAATGGCACCTGTTAGTACCGGTTACAGTGAGGAGGTGAGTAAGTTGAAAGATGGGATACTTAACATTTTTAAGGCAACAAAAGTACCAGCACAGAATTTCA
LGS ref20687 30 $234  Clhuld 65700 TGGAATTTGAAGAATGGATACGAAGTCTCTGGAAGGCTGTCCAGTTTGAAAACTTTATTTTCAGTTTTCGCAACAGCCTCGTCGCTGA[A/G]GCCTACTCCAAACTTTGTGTT
- GAGTTTAACACTTGGGAATGGGCCTTCAAGAAGTACATGATTACCTGGTACACAAAATCTGAAACCAAAATCAATAACTTGAGTGCAATGTCAGTGCGGTCAAGAAACAC
ACTTAATGTTGACACAGTAGTGGCTGATTTAAAACATGAA
GAGCAATGCATTGCGCAAAATTTTTAGGAAAAAGAGAAGAAAGAGCTTTAGTCACTTGTTAAATCAGACAGTGTAATCCTGCTCATTTTAAAGTAACACTTGAGACTTGGT
LG5 ref11539 10 $3447 Chlo iorigze;  TCGGAAATTCCCAGGGAAAAGGACACAAAAGTGCATCCTTATGGAGTTGTATGACAGCGCAATCCAGCIC/TICAAACTCTTCGGCATGACAGACGGCCCCAGGGGGTCATA
- ACAATCACGAGGGCAAAGTAATCCCACCGTGTTCCCTGTGCAGCTGTTTTCTGTCGACGCACACTCACAGCTCTGACTTCCTTCTCTTGTTCTGTTCATTGACTACCAGCAG
AAACAAGCAGGAATTTCTTCTTTTGTCTTGAGGAAGTGA
LG5  ref-27647 16 83.922 TGGGTGGTTGCGAGG[A/T|CATTGCTAGGGAGATG
GGAAACAGGTAAGTGATGTTTATTGAACAACCAGATGAACATGCAGGTGAGTAAATGGCAATGTGGCAGGTTGAATGGAAGATAACTGAATGGTAATACTGTCCTTTGTG
LGS  ref23149 84451 TTGTACGAATGGAGATCGTGGATGGTAGAGGAATGGAGATCGTAGCAGAGATGAGAAGACACTTGGGAACTCACACGAAGACTGGAACACGGAAGGAAACGAGGAGCA

CGCTGGAGACGAGACAGCAAGTATACTTAAGGTAAGCATAGAAGACGTTCTATGTGCAAACAAGACCGGACGCTGACTGGAGTGTGTGTGAGTCCTTTATGTCATGACTG




ATTGTGGTGCTGATTGAAGACAGGTGCGTGTGCTCAGTACTCTGGTGAGGGAGTGCGCTGTGATTGGGTGATGGTGGAGCCTGGTGTGTCTGTGACAGTTAT

LG5

ref-53027_25

84.543

CTGATGAACGATAAAAACACTGACAGCCAATCAGAATCAATCCTGCTATAACAAGCTTGAGCATTTAAAGCAGCAGACAAGCACGCTCTTAGAATAAATAGAACAATATC
GTCTGCTGGTGTGGACGCAAATATAGTTATCGTTATAATTATCTTTACAGTTATCGTTGTTGGTGTGAACGAGCCTTAAGATCGTCCTGGAGCCCAAGCCCGACAAAAATGC
AA[C/TJAGCGTCCATGCCAGTGCCGTGAATATATTGGTGGAATGAAGGAGTGGAATGAAGCCCTGTCCCTTCGATTTCAGCAGATGTAAGTGCGCTGAACTCTTAATATTGT
TGGAGTATGAAGAGAGCACTATTCTTGTTTTGTTGCCCTGCATCAAGCCTGTTTTGTTGCCCAGCACTGAATTATTGATGTCTGTGATGTTCCCGCCCTGC

LGS

ref-59352

85.955

GATAAATCTTTCCTTAAATAAATAGATAAATAAATAAATAATGCAATTAATCACAGCTCACTTTTAACTTCGTCATTTTCTATTTTCAGTAGGATGCCATTTTTTAAAGAAT
GTCTATTCTTTGCCAATAATTTGATTTCATCCTAACAAATCTTTGTTTATTTTTATTAGTAAAACATAATTTGATACTAAATATATCAGTTTGAGTCACGACCTGCATGTTTTG
CTTCAGATAGAGAACATTTTAAGACACAGCAACTTTACTCCTCCATCTTTTTAAGTGAGTCTTTAAAATTATTATTATAATTATAATTATATAATTTTATAATTATTAAAATC
ATTTTACGTAAAAGAAAAAAACTTTTGTATGTATGTTTCTATGTTCTGTTTCTCATACATGAGGGGTCTTCAAAGTTATTCAGGCCAAGGAT

LGS

ref-73084

86.611

ACGACGGATAGAACTATTGCCCTTGTTCAAGGGCACCTCAGTCATTTCCTGTCAGTATTGAGAATCAAACCCACAACCTTCGGGTTACCAGTCTGACTCTCTAACCATTAGG
CTACGACCGTGCAGATAAACCTCACTCCAATGGCTTCAAAAGGCAAACTAGCGACTGATGTGAGATGCCACAGTGTTTAGCATCCTTGTTAGTGTGTCCGCCTCCCGTGCC
AGTGACCCTGGTTCGAATCCTGTTTGGAGCAGGTGTGAGTAGGACCAGATACACAGGGGAACCAAAAATAGTGATTTAGCCCTGTCACACTTCCCTGCAACTTCTTACTGG
AAAAGCTGCACTATAACATCTGAGCTATTGTCATTCAAAAAAAAATGCAGATAGGTTAGCAGCAGTGTCACTATATACGTTTAGTTAGTTACTCCTC

LG5

ref-70517_27

89.961

TTCAACTCATCGACAAGCGTGCATTG[A/G]CTCCC

LGS

ref-45588

91.358

TGTAAGGCTTCGATGCAGCTGCTCGGCCATG

LGS

ref-71442

91.916

ATTCGTATCTCGATAAGCGTGCTGTTGATTA

LG5

ref-56866

94.325

GGGAGTCACACGAGTACTCTGCCTGTGCTGG

LGS

ref-31622

94.741

TTGTGACCTTTCCTGCAAATATATACTTCACACTTTGGTACAAAAAGTGACAAAAATAGATTTTTAATGTTATAATAGTGATTTGATCATCTCTAAAAATAAATTCCAAAGC
AAAACGTGTGGAAAAAATATATTAAGGAGTGGGATAAAGGGTGAAAAAATAAACATCTTTTTGGTTTGCAATACCTTCGCTTTTGGTGAATTGACCCCACTGCTTTGGGAT
CAGCAAGATTTAATATTTGTTTGTTTTTTTTTTCCAATTTTAAAACAAGTGTTTGTTTTACACCAAATAATAGTTTTCCTACACTGTGAAACTATTAGTTTTACAAATAGGGA

CAGTCTTTGAAAGATAAAAAAATAAACATCTTT

LGS

ref-60455_16

99.208

TATTATTGTTAATAAACTTTGAAATATGGCCTCTCCAGCTCTGCCATCTGTGGTATGACTTTTTCAGCTTGGTTATGAAGAGAAGACGCCACAGAGATTTGCTGACTTTACA
TGTTTATAGACTGCTGACGGCAGCAGCTCTTTCCCCCCACTTTGTTTTCACTCTCTTTCACTTTATAAATTTACTACAATCTTATTTGAAAATGGACACGATT[A/CJAGCTGCA
TTTAGGAAGGTGGCCACCTCTACTGCCCAGCAATGTTTGTTTATCTGAATGTTCATCCATCACAGAAAATAGCGATTAGCCCTGAAACAACCCCAGTGATGTCTTTAAGACT
GTAGGGAGAAAAAGCAAGAGTACTTGAAATAAGTTTTTCATGTTTTTTGGATGAAATTCCCAGTTTACCATTCAGTGAAGTCACTGCTGACCTGAGT

LG5

ref-15973 2

99.86

Chr19

698571

ACTATTGCTTCAAGTTACAAGTTTTCTTAAATGTAATGTTTAAATATGCAAATGACGCATTCATTAAACATGAAGTAATTTGCATACATTTCCAGAACGATAACGGCACAGA
GAAACAATATCATTGGAATCACTTTCAGAGCGATTTTACCAGCTGTAAACTTTGACAGCCAATTAGCTTTAAAGATCACGAGTATTTAA[A/TIGAGGCAGACGACAAAACT
GCAGTGCATGATTACAATAAACAGAATGATATCATGCATTGATGTGGACGCTGATATAGTGATGGTTCTTGGTGTGAACAGGCCTTAAATGTGATTCTCACCCTCAGGAAT
CGCCTCCATAGTGGTGTCCTTCATGGTGGGGATGTACTACAGCACCATCATCGCCTGGGTCATGTGGTACTTCTTCAACTCCTTTCAGGACCCTTTACCCT

LG6

ref-47037

ACATCTGTCTCGAATATTATGCAGCAAGCCA

LG6

ref-65552

1.592

CCCGACCACACGCCTCAACCGTTTAGTTTTGACCTCCTTTGGGAGGGTTCAAATCCCCCACACACCACCCTTATACACCCCTACAAACTCATAACCTGTATTTTTGACTCCG
AGTTCATATATCATACGCACCTGCCTGCACAGTGTTCAGTAATCTGACAGGTTGGAGAAGAAACCCCGCAGATTCACCGTGAACTGAAGGGCAACCCCTGACATGAATCCC
ACCCTCCAAAATAGTAGCATGCACATGCATCCCAACACCTCCTATTGGATTGCATCCATTATCAATCTCACCCCTTTAATGAGCTGTTCACAAAGACCTGATGAATTATTAA
AATCATACCTTGACACGCTGGTCGGTTTGCTTTT

LG6

ref-71678

2.517

ACGTTTACATGCACCGTCATAATGCAGTTATAATGAGATTCAGGCAATATTGCAATTAAACTTTAACTCATGTAAACACAATACTTAGATTAAATCAATGTGATGAAGCTC
ATAAACGTAGCAACCATAATCGTAGTAAACCATGTGATGTACGGTGACTTAATCACATTAAACAGGCATGTAAACACTTTAATGGCATATATTCCACTCCGAACAAAGTGC
ACATGTGCATATGTTTTGGCTGCTGAAGAAACAATGACATGAAGTTCATGTTGACAGTGTTGCATGAATATAATGTAGTACGCTGATGGTCAAAACATTGAAATGGAGACT
GAATTGAAATGGTTTCCCCATGTCATGTAAACATCTTACTGTGATTAAGTCCTTACTCTGATTATTGGAAATAATCTCATTATTGGAGCACAAGTAAA

LG6

ref-50221

4.751

TCCTGTGTCAGCATCACACGCTTGCGTCTAATTGCACTGGATATGCCTCATCACCGGCTGCAGTCATGACCTCATCTCATAAATCAAACACCTGTGATTCAGCAACTACCTG
CTAATGCACTTGCATTCATGTAAAGTAGCCTTGCTGACAAGTTTGGGTGAGTAAAGGCAAAACACACCAGATATAGTACCTTCAATGTCCTTAGATGGCGATATTGCTGCC
ATTTTGGGGATTTCCAACTGGATTGGCCAACCCAAACTGAAATGCTTTCCATACCCACACACAGTGGTCTAAATACAAAATCTTTTTACTTTTTCCATCATCATTTTACAGG




AAACCCTTTGAGGTTACATAAAACACTGCTGAAAGGGATACAAATTATATATTGTCTGTGCTGTAATCAGCAGTTTTGGTTGTTTCCTCTAGATTT

CGTACGAGAGCGACCGCAGCTCCGCCAGAGCGTCAGCTTCAGCGGCTTCTCCTCTCAACCTCAAACCCTCGGTGGTTTCCACGCCGTACCTGATGCACTGGCCTTCTCCAG
ATCGTCGTCAGTGTCCCCGCCGCCGTCCACAGGTAGTCCCGACCTGCTGTCTCCTCTGTTCCCCGAGCCCGGGACCCTAAAGCACAGCCACCCGTT[C/T]JGCCGATCTGGGT

LG6  reh6B21 8 4.848 GCCAACGGGAGCTTCTACGCCATCAGCGACTCGGAGAGCGTGCAAAACCTGGCATACGCGCTCAAGGGCCTGTCGGCTCTGCAGCGGAGCGCGTCTGCAGACTCTCTTTCC
GACCAGGACGACTACACCAGCTCCAGCAGCCTGAGCGGCTGCGACTCTCCCGGCATCGAGGGCAGGCGTCTGCCCATCTTCAGCCGCCTGTCTGTCTCAGA
AATTTTCTCATAATATCCACTGCAGCATCAGCTCTTTTCTCTCAGTGTCTGAAACGGTTCGATCAAGGATTCGGTCTCTCTAAACCCCGCCTTTCTGAGAGCTGCTCTGCTCT

o6 rebs4967 se6 Ch isazopsy  GATTGGTCCAGTCTGCTGTGATTAGTCGGAAACCAAACACTCATTATCATATCTGAATACTCCTCAGCACTTGATTCGCAGTGATACGAACAGTAACGATGGCATTGGATT
CAATCCGATCTCATCAAAGTGGATTTGCTTTGGCAGCAGAAAACAGCGTCTTCTAGACATGAACAACACGAACCAAACTCTTCCAGTCTCAGATACAACTACAGTGATTGA
GGGCGGGGCAAAGAGACGCTGTTCAGCCAATGAA

LG6  ref-3929 6.163 GATTTTGGATCGATTCGGGTGCAGTGCGCTT

LG6  ref-67990 3  7.218 CA[C/G]JACACACACGACAATTTTGCCTCCGGTGAT
CGATGCAGAAGACGCCAACACCCCAATGCGGGAGCTTCCCGGCCTCTGTGGAAACTACTGTGGCGATTACTGGCTCCATTGCCGTTACACTCTCAGCCTTCTGATCAATAA

o6 refa1as: a5 Cnls ionsagy  CAATAAAACGTATGCTATTGAAGAAGACCAAAGCAAGTTCTGCAAATACCTTGAGCTGAAAGATCCCGAGTACTGTTACCCAAACGTCCTCTCTAATGATGAGCTCAATGC
CAACCTGGGAGATGTGAAGGCGGATCCGCAAGGCTGCATACAGTTATGCCTGGAAGAAGTCGCGAACGGTCTTCGCAATCCTGTCGCGATGATACATGCGAATGACGGAA
CTCACCGCTTCTTTGTAGCCGAGCAGCTGGGATACGTGTGGACTTACTTGCCGAATGGTTCTAGAATTGACAGGCCCTTCCTGAATCTGACCAAGGCGG

LG6  ref-67990 1  7.709 [C/TJACACACACACGACAATTTTGCCTCCGGTGAT

LG6  ref-66480 9.2 TCAAGTGAGACGAGTAAAGTGCATCTGTTGC
ATCTATTTTATATTATATACTTGTTTTAATTTTTTAGTAATTTTTTTCTTCTCTTTCATAATTTTTTACAGTTTCTTACCTTTTCCACAGATCCCCAGAATTTCCTCCAGCACCTA

o6 refad733 18 911 TTTTATTTATTTTTTATTTTTATTGTATATTTAATTTGTATTATTTATTTAAATTTGTATTTTATTTTTTGTTACTGTTTTTCTCTAAACATTTCGACTTC[C/T]TTGCAGCCCCTG

- GTTTATTAATGTATTTTAGTTAATTTTTTATTGTATACTTAAATATAAAATTAATACAAAAATTATTTATTTTTACATTTTTTTATATGATTTTACTCAGAATAAATATTCNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG6  ref-49306 9.909 TCATCCACCCCGACCCACCTGCAATTAACTG

LG6  ref-3644 9.918 TGTCATACGCCGATAGGCCTGCATTTGCTGA

LG6  ref-30415 10.129 TGACAACACTCGACAGAAATGCCAGCTAGAT

LG6  ref-60842 10.376 GTGCAGCTTACGAATGCAGTGCCAGTTACAT
TATCTACTCTGGAATGGCTTAAAGGGATCCTATTATGCTTTTTCACTTTTTCAACTTTAGTCAGTGTGTAATGTTGCTGTTTGAGCATAAAAAAGATCTGCAAGGTTACAAA

LG6 refalal3 25 11449 Chel 280437 GCTCAAAGTCCACTCCAAAGGGAGTTATTTTATTTAGGCTAACAGAATACACTTTTCAAGAACTACAGCAAACGGCTCGTT[C/TIGGACTACAATGCGTTTTTTCCGGATCT

- TGTGAAGTCACAATGTTACTCATTGGGTGAGGCCTAATTGAGCTGTGCTAGAGAAGATGAAGAGTGTTGTTGCTGTTTTTTCCACCCCGGAAAAAGTTTGTCCTAAGGCAG
TTAAAATTGGTTAAAATTTATTTTTAACACTGTTCCTG
GTTCCCCTTGGCGCAGGAATCGAGTTCAGCCAGGTCGCGACCTTTTCACCTCTGCGTGACACTGGAAGCAGAAGCAGCAGAAACGGTTTCTATGACAACCACTACATTCCT

o6 ref343s3 12067 TCCACCGTCACTATGACAAACACAGTGATGGGCAGGAGGACATGAGCTTCACATCACTAAACAAATGTGCACAAGAATCGACCTGAATTAAAGAGCAAACTTTATACACA
CATATACAGTTCTCAGAGTAAATGAGTACAGCCCCTTTGAAAAGTAACATTTTAAACAATATCTCAATGAACACAAAAACAATTTCCAAAATGTTGACAAGACTAAGTTTA
ATATAACATCTGTTTAACTTATAACATGAAAGTAAGG

LG6  ref-13457 14.325 ATGGACAGCACGACAAATATGCTTTTATTCT
TCTCAAGAGGAATTTCCCTATCCTTTTCTTGTATGGTCAGAGCTACATTTGTCACGGTGTGTTCGCTTAGCGGAATTATCTCCGGTAAGGCCTGTGTGGGCCTTGGGACCGTT

LG6 ref2306 16015 TTTTCGGCACCAGTAACACCATTTTCGGCCTGTATGGGCCCTGCGGTCGTGTTTTCGGTATTAATGACACCAGTGTCGGCCTGTATGGGCCTCTGTTCCGGCATGGGAACCT

CATACGCTTCGTACAAAAATTTCGTGAGCGGCGAGAGGACCTTAGCTGGTTCTTCCTCCGAGTCGGGGAATAAGATTATGCTAAGGGGGGAGGAATGGTCTGATCCTCTGA
ACTCCGCTTGTGTGAACGGTCTGTTTCGTGGCG




LG6

ref-18936_26

17.201

CTTTTGAACCAATAAAACATGCGTTAATGAGAGGCCTTCGTTAATTAAAACTGTAAAATAATTATTTATATTTTGTATTTTGGTAATTTGGTATTTTCTGAATACCAAACGC
ACATTGCACCAGACAGTGTGTGTGATTGATTGGCAGACGCGCTGTAAACTCATTCCGCGCAGCGCGTGCAGGTCGCTCGCTC[A/C]ICGCGAGGTGGGGGTGCGCGGCGAGG
GGAGGAAACGCCAGACAGACGCGAGCGGAGCGGAAAAGAGCTGCAGGGAGTCGAGCGCTGAACGCCGGGCGGCTCGGAGGTCTGTGATCGCGGTTCTGCTCGCTCGAAA
CGGAGCGCACCGGATTGTCACGCGCTCGCTGGCTGGAGGAA

LG6

ref-22419_18

17.633

CGTCTGTCTCCGAGAGG[A/G]JGTGCAGAGATGAGT

LG6

ref-11897_4

19.2

CAG[A/G]CCAGCTCGATTGTTCTGCCATGTGACTC

LG6

ref-59918

23.955

CAGTTACCCCCGATTTCACTGCTGATTTGAA

LG6

ref-71082_9

25.522

TTTAGAAAACACACTCAATCCTCCACCACTAACTACACTGATATTTTCAGATAAATCTATAATCTATCTATAATTGTAAAAAGGGCATTCAGAGGATTATATTTTTCTATGT
ATTTGTAAAACGGCTTTAGATGTGATCGATGCTTTTGTGCAAATTCATCTCTGAAGTCACTGACTGTCTGTTGGGTGTGTGAGTATGAAACGATCG[A/C]ITCGATGTGTGTGC
ACTAGATCCTAAAAATGATGTTTATTAGACTAACACAAGGATGCGCGTGTGTGTGTGTATGTGTGTGTGTGTGCACGTGTGTGTTTCCAACACTACGCTGATGTCTTGTACG
TGACCTAATTGAGTTTATTTCCATACACAGCATATTAAATGACTACTGAACAGATTTTATTTATCCAATGCAAAACTCACAGTTTAAGAGCTATATAT

LG6

ref-2485

26.244

ACTGTTATTACGAGGCGCATGCGCTTCAAAA

LG6

ref-39150_7

26.435

GCTGCAAAGTGAACTACAAAGTTTCTCTTCTTCACCTGTGGCGTGGGTGGAGCCGTGTGTTCGGGAGGCGTGTCCTTCACGCACGCTCAGTTCTGCAGTAGGTGAGAACGG
CCCATCTCCCATCTGATTGGACGCCGAGACCTTCACCAGATACACCTGACCAGACTGAAGATTCT[A/G]CAGCAGGGCCATCGTGATGCTCCCTGACAACGACACAGTGAG
GTGAACATTAGTATCCAAAATAATGAATACACCTATGAATAATTTACATCATAAATCTTTTGGGAATGTTTTGTAATGACATTTATCTGTATTCTGTAAATGGGTGAATCTC
ACAAAGACAATAAAAAATTTATATTTCTACATTTTTCAT

LG6

ref-56056

27.041

AGTTTGGAGGCGACATCATTGCTCGCTTAAC

LG6

ref-71014

27.795

GGTGTGAATGCAACAAGGAAAATGGCCCGAATGAAGAATTGGTTCTCCGGGTACTACCCTAGTGGCTAGTTCCTATAACTTAGTTCCTAGAACTATATGGTGCGAAAGCCC
CTTCTGACACTCTTCTTCTACTGCTGCTTCCTGACACCTCTCTGAAACGCCACAACACCCACAAGGTGGCACAAGTTTCGAACCCCCTTTATCTGGAAGTGACACTCAAACC
AAAACGATGACGTATTCCACACAAACCAAGGCCTGGTTTGTCATTGGTCATGTGATTTCTACGTTAACAAAAGTCTCAAATCAGGGTTTCATATGGTATGCCCATTTATTCT
CGACACAAGCTTCGATGCCTCAGTTCAAATGTGA

LG6

ref-64799 8

29.4

ACCCATATCACTCACAACAAATCCCCATTCACCCAAAATAGAAAGTTAACACTTTCACTCCATCTACTTTCATTGTATGATGGTCAAACTTTGCAATTAATCCGAGAATCAT
GTGCGTTTTGAACAGTGGTATCTGGTCCGCACGGATTAACGATCTCTATACTTGACATTGCACATCCAGCGATGTGACTTTCACAGGTGTGCACA[A/CITGCGATTTCCATG
CTAAAACCATATATCATGCAGCCCTAATTTAGTGCTGTCAAATGATTATAATTTTTTTTTTTTTTTTGGATGCGATTAATCACGATTTTAAACATTTGACAGCACTAATATAT
ACTAAAACTAAAAGTAAAAATCAATCATTTCAAATGCTACATAACAGTTATTCAAATACTACATAAAAAATGTGGTAACACTTTTGTATAAGGAACAC

LG6

ref-30766

30.433

TAACACTTCCTTTAATCCCCCTCTGACTACTTCCACACACTCCGAGACTGTTACTCACACAAAGTGCTAACATAAAGTCCTGATTCAGACGTTGCCCTCTGACACCCCACTG
CCTCAGAGAAAGCAAATCCCTTACGACGGCAGAGAAACAAACTGCCCTGTCACTCTACGCTGGGAGTCCAGTCAGATCGACTCAGCTGACAGGACGCTGAGTCATTCCGC
TGCCAAAGGGGAGGCGAAAACTGTGTGTGTGAGCTTGTTTAGGACGGGGTGATGATTCCAACATTTCATGCTTTATCTCTTGACAACCAGCACAGAAAGGAAGGGGCTGTT
TGACCGCAGAGACTGAGGACATTTTAACCCTTCCAT

LG6

1ef-45946_4

32.455

GCT[A/GJATACACCGAAAGGGATGCACAAAATCAC

LG6

ref-16681

34.599

CTAGCTAAACGATCAGTAGTATATAAACAAATGATTGCCTTCCAAGTGCTTCCGCTGTACTTCCTACGCCTTCCCTATTCAACTTACGGAAAAAATGGAACTGGCGCTGCAT
TCGTTCCGTAAGTAGAATAGGGAAGGCTTAGGAAGTACAGCGTAAGCTTTTTGAAGAATACGAAAATGCAGTTTTGTCGGAAGCACCTGGAAGGCGATCATTTGTTTATAT
AAAGCATATACATTTACATTTTTTTTCGAAAATGACCAATCGTTTCGCTAGATAAGACCCTTATTCCTCGTCTGGTATCAATCAAATAATAGCATGTTTTCATTTCAAAATAG
CGAAATTTCATTAAAATGTTGAGTAGTTTGCAT

LG6

ref-67050_26

35.107

CGGCATCTAGCGATGAGGTTGCAAC[C/TJGACGGC

LG6

ref-24052

35.774

CTTTATTAACCGATGTCTTTGCTTCGATGAT

LG6

ref-45523_30

36.494

GAGTCATTTATCAAATGTTGTGATAAGTGACGTAGAGGACGGATGAAAATGGCAAAGGCTACCTGACGAACGTCAAGCTTGAGCCGGTTGTCAAAGCGGGCTCTGCGCAT
TTTACAGTGGGTCACCCAGCTGTTAGCGAGTTAATCATCCACTCTAGTACTAGGGAAGGGCGCAGACAGGCAGTCACCTCGCACACAC[C/T]CATCTGTGCGCTCGCACAC
AAACATACAGGAACATTTCCTGAATTTCTTGGCATGTCTGAACCTGTTCTGCCACCATTTGACTTGAAATGAAAGCATCTCGCAGTGAGCCACTTCTGAGAGGAACTGCAG
TGGCAGAACAGAGACATGCTGTTTATTTTTCTTTTATGCAA




LG6

ref-66590

37.86

TATGCATCTCCGATAGCAGTGCTTTCAATTC

LG6

ref-4380

39.062

AAGGAAAACTTTCCCTCAAGTTTTGTATAGAGCTGTCACAGTAATACTATTAATAATATAGCAATAGTATACTGTTGCTCTACAGAATAACTTTGCAGCCGTCTTTCATATT
CACTGAGTGACCAAAGAATTACCGGTATGTGAAATCTCAAATGTCGATCTAGAGTGGCGTAAAAGTTGCATGAATTCCGTCAGACCTGTATCTCGTTTAGGACCACATATA
AAAGTGGCCCAAATTTGTGCTGTTCACACTATGAAAAAAACTTACCTAATCTAAAAGATTGAATATGAGCAAAATAATTGGATTGCCTCCAATCTGAATGTATCTGAATAA
CGAAAGATACACTGCACTAAATGCATCCACAACAA

LG6

ref-52302

41

ATGTGTTTTACGAGGCAATTGCATTGATAAG

LG6

ref-37666_17

42.533

GAGCCATTCATTTGCTACTCTGATTGCACTCACTATGTGCAATTACACTGCATGCTCACTCTTGCACATATCCAAGGTAAATCATCACCACTTTCATTTCTTAAGTGTGTTTT
GTTGAACTTATGATGTCGTTATCAGCTAAAATGCATGTGCAGATTGCTTTACATCCTGAACAAGTGAGCACCCGAGTTCGAGTTGCTTTCACATTCACGAGAA[C/T]TGTGC
CACAGTTACAGTGCAACCGAACTCAGACCACCTACTACAGGTAGTCTCGGGTTCAGTACCCTGGTGCACTCCTGGGTCTGCATGACAGCTTTTAAATTATCAATATAAATC
ATGCACTGTTACGAACTAAACTGCCAGTGTGAAAGCAACCTATTTAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGCCTTAAAAGCAACAAAAAATTTAATTCCCCTTTA

LG6

ref-30675

43.449

CTGAGGGAGTTTTGACAGTGTTTGTGGCATGTTATCTTCCTCAACTAGTCATAGTCAAGAATGAGGATCAAACCATAGAAAACAGACCGAATCTCACATAGGTAGTGGTGA
TCTTGGAAAGTAAGATTAAAAACAGCAGATATTCTAAATGATAGTTAGCACCATGATCCAATCCACCTGTATGGCCATCGTCAACCCCCACACTGGGTGGTGGAAAGAGA
ATATTGTTCTTAGTAGTACTGAAACTACTAGGATGAACTAACTGTCATAGAGATTAGTGGTCAACTGATATTTTTTTCAATGGCTGATGCTGGTATAAAATTGTGAAAATGG
CGATGGCCAATACAATAAAATACAAAAACTATGACC

LG6

ref-32144

45.167

ATGTCTGCACCGACTTGGATGCCAAGCAGCT

LG6

ref-49029

45.577

ACGGGGGTAACGAGTTTAGTGCATCCATCCA

LG6

ref-13947

46.179

Chrl8

19147436

TGTCATTGTCTCGGCGGTCAGACATCTGCTTTTGGGATACGATCCGATAGATTTCTACGGGACAGAAAAAGATATTGATGCTAAGACAACGTACACAGTGATAACGATCTT
CGAACTGGTAATGAATACGGACTTTGTGTTGCCGTAAAAGCCTATAAACCCTACAGTTATTACTTAATGTCAGGGCAAACACAATTACAGCTTTGCAACTGACTGTGATGC
CTTTGCCTTTGAAACATTTATTATTTGTTCTTCCTCTGCAGATGCCAGGAGCCAAACAGAGGAGCAAAAGACGACGGAAACTCTCTATTGCAGTCACGTCAGGCTAGAGAA
ACCTACCCGACCAAGTCAGGGCTTTTGATGAGTCATTCATAAGGATATGGCCTTCAGCCAATCAATCTTTCTTTTAGACAAAAACACAGTCATTTCCT

LG6

ref-54843 17

46.776

CCATGAAATAATGCCGTTTTTCTCTGCTCGCTTCTCGACGACTGGTGCTTCCCCTCAGCACAAGTTTGGTATCGTTACAAAGCGCAGCATTCAAACTTTGTGAATATTCATA
GCATATTCTCGATGGCATAAGTCTGCACCAATGAAATGTGATTTTCAAACTCATGCCGATGTAAACAAAATGATCTTACTTGCGCTGACCGACAGATCCGAAGCA[A/G]AT
GCACAGAAACGCCTCAGGCAGCGTGCGATCCCGATATACACATATTCACAGAATTACAGTATTTCAAAATGTCTGTCTTGGCTAGTATTCACGAAAAACATTATCTGTTAT
GTCTTAAGTGAATGTTTGGTTAACTGTTGGGGGAAAACATCTCACGTATAACATTATATTCGATCAGTGCGGTACAGTAGGTCTTAATATATAGGCTGTTT

LG6

ref-8211_32

47.046

Chr18

15151287

TCTTAATGGCTGCATCACGATCCTTCCCGAAGGGCTCAGAGTCGTACTCATATGACAACCGGGTGATATTCCACTCCTATGCAGAAAAAAAAAAAAGAGAGGGAGAAGCG
AATCAAAGAAGTGGCACAGCATAAACACACAGAGCATGGCTTCACAGAAAACAGTTGACTAGTCTCTAGGCAGTCTGTTCGCTGACCTTG[A/TJATAGTCTTGGAAAGACA
TCTGTGGGTTGTCCCCTGATGACAAAGAGGCGAGAGTTAAGTTTGCGAAGGCTGGCGTCCAAGTCCTCAAGACACTGCAGCAAAAACCTGTACATAAAACACAAAGAATA
ATCCATAAACATTTAATCTAAACAGCTAGTGATGAGCAAATA

LG6

ref-5826_16

47.637

TTCTGCATTGCGGAAATCATAGGACCCTGTATTGTATTTTTGATCATATAAATGCAGCCTTGGTGAGGATAAGAGACTTCTTTCAAAATTTTACTGACCGCAAACTTGTGAC
AGTGAACATTGTCATATTTTTTGTCTATTCTTCCAAACAGTCACATGAGACCATGTGTGACTGCTGTGCACC[A/C]ITTCTCGCTTCAATTGCTCTGCATAGTGATGCTCACTTT
CAAGTGGAATTGGCTCCTTATCTTGTGAGTGACCAAGCCATAAAACCAGGAAGAGTTTAATGTCGCCCAACAATGCTTAACCAGATAACAGTGCAAGTGCGGGAAAACTG
CTAAAATTGTGTTGTTTTCCGAGAACGATTACTCAAA

LG6

ref-54816

48.2

ACTGATCAAACGATTGGTCTGCTAGTTAGTC

LG6

ref-3022

48.232

CTCAACCACCTGTAACCACTCCAAAACATATTTCTTAGAAGCTATAACTACATTTAAAAATAACCTGCTGAGCCCAATGCACATATTTACATACTGGCTATGATCTAATGTT
AAATGAAGGCCATGCCTTCTTTCCTGGACTAAAGATCACATTAAGTACATACTACACTCAGACGCTGGCACTGTAATCGTACCTCCATAAATAGTGCATTCTTTTGAGCTTC
AATAAATAAATATAAGTCACACTTTTAAGTATGAAGTTGTATAATTTTTATTTGTTGAATGTAAAAAAAAAAATAATAATAATTGTATGAAATGTTTTATAAATGGCCTGTT
TCTTTCTGGGGCCTCAGGGTGGCAGTGTTGCCT

LG6

ref-73037

48.988

Chrl8

13720304

TCTCATCCCTGCTCTACTAGAAACACTGTGAGAAAACAACATGTTCCTTCTCAACAGATAAGACAGAAGACATCATTTGACACTGCACAGAAAACCGTCCCTATTACAACA
CCAGCCTGTCCAAAAGCAGTAAAACACGGGCTCTGTTTTTTGACGCTACATTAAATTGACCAGATCTGACTTTGCTAGGTTAGATTGGTTATTGCATCTCGACAAGAACGCC
CGCGAGCCTCCGAGGAACTCTTGAACTCTCTTGCCTGTGTATAGGTTCGTTAAAAGCACCAGGTTTAATGATCCATGAGCATCAGATGCAGGTTTCTGGGTGTGGGGCATT
GAAATGATGGATTGATCTGGATATTTACTCATTCAAGCTGCTGAAATGTGCCGGCTCATGCAGCGCTGAAAGAGAGAAATGCATTTGTCCCTGTGCA




LG6

ref-31950 2

49.432

C[A/G]TTTTATGCCGACTTCAATGCCTATTTGACA

LG6

ref-69120

50.107

Chrl8

9760749

CAATGCTATAAATCGCAGCCGAGTTATATAGCTATGATGCTCGTTTAAATGAGATACTGTTTATTTTTCTTCCCATTGCAATAAAGTTAATAAGCGTGCGAGCAGGGATGGG
AGGCAGGTCGGGGCAGTAAGCGGCGAGTTACCCAGGGATTTCGGCTTTCACCCGTTGCCTAGCAACCGCGCTCTCCGCGGCAACGACGAGTGTCAAAGCGAGGCGCGTGC
AACAGGGCGCGAGACTGCGAGAGAGCGCGAGCTCTATAATAGGAGAGGCCTTGTGCTTTTGTTCCCTGGTCTGCATGAAGGTCCATTAGCACCCATCCATCCCATCGAACG
GCGGATCCAACAGGGCCTAGAGGAGGTTTTGTACTGATGCACCACCGCAGCCCCTCTGATGGAGAAGAGATACAGTGACCCTGTAGCTTCAAGCACAG

LG6

ref-34174_9

50.505

Chr18

21668714

GTTTTTTGTCTTTCCAGCACTGTGTTGAACAGAGAGTTGGTGAACCCGGCCAGTATGAAACAGGCCCTGATTGCCTCAGCACGCAGGCTGCCAGGTGTCAACATGTTTGAG
CAGGGCCATGGCAAACTCGATTTACTCAGAGCCTACCAGATCCTTAACAGCTACAAGCCACAAGCC[C/TIGGCATGTCTCTCGCACACACACAAATATTGCTTTCCTCTCTT
TGCCTTCACATTAGCATTGATGTATTTAGCAGACGCTTTTATCCAAAGTGACTTACAAAAGAGGGGAAGCATCCTTCTCTAGCTTTCTGCTCGCATAAAATGCTCAGTTTCT
TATTCATGTATGCCAAATTGGATCCATTTAAAATGTAA

LG6

ref-46338_2

50.83

G[C/TIAGTGTCTTCGATGGAGGTGCCATGATATGA

LG6

ref-27765

51.247

AATCTTTTCTAATGAATAAAATCAGCAACCTCTCGAGTTTTGCTACTTTCAAAATTCAGTTTCCTTGTTTATTTTGTATTCTTTTCAGCCTGGTGTTGGCATTTGACACAAATA
TTTCTATTTGATGGATGCATTCAGATTCTGGTGTTGTTTTGGTGACTCCTTTTCACTTCTTAATCACACTGTGAGTATCACAGTATGAGAATGGTTTGATGTAACTGCTCAAC
ATTTTGAATTCACAATGAGCTCACATATCACAGTATGAGGATCGTTTGAATTCATAATGAGTTCATGTATTAGACACACTGTATCACGAATATTGCTCATGAATTTATGATG
AAAAATTTTGTTTGACTACTTGTACACTGAAAAGATACAGACCAAAATGTGATAGATAGATAGATCTGTATGCATTAATGTACTCATAATGC

LG6

ref-28728

52.037

Chrl6

4298174

AAAAAGCCCATAAATACTTGCAAAAAAATCATTTTATTCCCTGTTTTTATTGATCACAAATGTGAAAAAGACAAACGTTTCAGCTCTCAAACTTCAGTGTGAATTCCATTAT
TTTATGATACTGTCAAAGACTTTGCAAAGAGATTATTACTGATGGATGGAGCAGTTACTCTGTATATTAGTATCAGTATTACACCTGACAGAAAACGTCCAGCCATGTGCA
AAACAGCGATGCTTATTTTAACTGAAATTTTGATGCTTGTATAGTAGCCTTAAAGGGAAAGTTCACCCAAAAATAAATGTTGTCATTACTCACCTCTATGAATTTCTTTCTTT
TGCTGAACACAAAAGAAGATATTTTGAAGAATATGATTTAACAGTTAATGCTAATTAAAACAAAAGAAGATATTTTGAAGAATATGATTAAACAG

LG6

ref-15654_16

52.369

AGAGGAGTTCAAGATAATGCAAGTGAGAGAGAAGTGCTGCAGTTGGTCTTAACATAGACAATTTACTCTGTTTGAACACTGCTTTGAGCATCTTCTCTTGCTTTGGCATATA
ATCTCACTGACATTTATCATACAAAATGATATCACACAAGACATATTTTTTAAACATTAATAACTCAATTGGCTTTTTCTCTTTACATTAACTTCCAGCGACAC[C/T]IAGTGC
ATCTATTGTCAGTAAAGTAATAAATGTTTGTCTTTGAAGTGGTTTGTTAATAGTTTTCAATAAAGGTTATTTTAGACATCAAAAGTGTGTACTGACAGAATAGAGGCCTATA
TTTTGCATCAACTCTGAAATTTCAAAAAATCTGTCACTAAAGTAGCACAAGACGATAAGTTGAAGACATTCATCTTTATTTCTGAAATAGAGAATACA

LG6

ref-68385

52.785

CATTCATTTTACCATGGTGAATAAGCAGAGGGTAACAGCTGCTTCAAAACCATTTTGAAAGTTCCATACGACTGCCACTAGGGGCATTCATATGCGATCAGACACTTTAGT
TTAGAATTAATTTACACATACACCTGTGTTTGTATTTCTACAATGAATTTGAAAACCAAGTCTTTGGTGCACTGCAGTCGAATCGTCTTGAGCCAAGGAATCAGAGAAAAA
AGAATTTTGTTTCTAGCCCTTACGGTTCAAAAGCTATTAGCATAAACATGAGTGCATCTTTGAATAGTTGGTGGCGCTAAAGAGATTGAGTTAGATACTCCAAAATTGCTGT
GGTTAAAGTTCAGACTGTCCTCTATCTGTGTGCCA

LG6

ref-2268

52.831

ACAATATGTGCGATTTTAGTGCAGGACCAAT

LG6

ref-32621

53.27

Chr18

14484609

CATTAAACAAACCCAGTGATTTATCACAGGCTGACCTATGGTGACACTCAGGCTCTCCCGCACCTAAGGGGAGATTGATGGGACCACCAACATAAAGCCTTTGAAGTTGTG
ACCTTTCATTGTCCTTTCTCTGATTTCCCCTCTTTCTTTAGGTTTTATTAGTAGTGGAATGTGAAAAAGCATTTGGATCCTCCATTCTACACTTGAACAGTGCTGTGGTTTTTG

TTGGTAACTGCTTTAAGATCCCAAATGTCCATGCCTGTGATAATCTGGTGAGTCCAACAGGTGGGCACTTACAACCAACCAAAGTAACAAATAGATGTATATTCTAAATAC

TCCTAAGTGTATTGTATTCTATTTTAAACATGT

LG6

ref-24330_26

53.661

Chr5

15874094

CTTAATTCTTTTCTTTTTCAGCCATTCTGGTGTAGATTTGCTGGTGTGCTTGGGATCATTGTTCTGACTCCTGTTGCATGACCCAATATCGGTCAAGCTTTAGTTGCTAGATAG
ATGGTCTTATATTTGACTCTAGAATGCTTTGGTATACAGAGGAGTTCATGGTCGACTCAATGACTGCAAGGCACTCGGGT[C/TICTGTGGCTGCAAAACAAGCTAAAAATCA
ACAACCCTCCATCTGTGTGATGGACAATTGGTATGAGGTGTTTGTGCTGTTATGCTGTGTTTTCACCTAATTTGGCGCTGTGCATTATGGCCAAACATCTCCACTTTGGTCTT

GTCTGTCCAAAGGACACTGTTCCAGAAGTCTTTA

LG6

ref-66674

53.759

GTCCATCGCTCGACGACATTGCCCGGCAACA

LG6

ref-17287

53.975

Chr18

4697407

ATCCTTCTTTATTAAGATCTCAGCTAGATGGCGGCTTTGGTGTAAGGGAGAAAATGACAACACAGGAAGAAAACTATTCATTTCTTCTCTATTTCATTAAAAGTGGACCATT
GACAGTACTCAGAATTTAGCTCGAAAAATGAACTGCGTCCCATGATCTCAAACGCATTATGGATCCAGCAAGCTTTCCGGCCTCATTAATGCTGGAACATCTGCAGTCCAC
TCACAGATGGCCCATGGGACTCCAGTGGACGCCTTTAAACAAAGACGCCCGGTGGAAGAATAAAGGTTGGCTGAATTTTCTTCCTTTTTAGTGGTTTAGTCTCTGTTAATGC
ACGCATTTCACACTGGGAGATTGTCTATGTTTCC

LG6

ref-37692

54.662

CGTTTGAACCCGAAAGCGCTGCGGCGTGAAG




LG6

ref-15055_24

54.677

CTTTAGCGACCGACTCCCATGCC[A/G]JGTGGACCC

LG6

ref-26146

54.92

Chrl8

10953188

TTTCGCTCCCAGCATACACCAATATCTGTAATAACAGGTGGCTACTGACGAATTCGAAAATTTCACAATTGTCAATGCTACAAACACGCGTGCCGGTCACTGAGGGTGTTC
TGTGAAAACTACAGAAGTCCATCACATGCTTATGTGTGAACCACACATAAAGACTTCATTCTTCTGTTGCATGGAGGTCTGATGATTATAGTGCGTTATATTATACAGGGG
AGGAGTGTGATTGGAAAGAAACAGCTGAACTTTTTCAGTCAGTAGTTAAGGTAGAAAATGTATTATGGGAAATCAAGTCCAAATGCCTTGTCGTCACTGAAAACGTAACA
GTTGATTGACCAGACATTCTCTGAAAAACAAGACTGG

LG6

ref-14655_8

55.129

ATGACATAAAAAAGTCAAACACTTCAGAAACAGTAAAACAATACCGAAATCACGCCATGAAATGTTTACAGATCTTTTACACACTTTAAAGGGGGATAATAATAATAATA
ATAATAAAACACACACATAGCACATACAAAAGCTGAGGAGTTTTTAACGATCGCTCACAGTAAACAAGTCTCGAAAACGAACTCACCCACGTCCATCCI[C/TJACGATAACG
ATGCAATGTTGGAATCACTCACGGCACAAATTCACTGTTTCCAGTCCCGTTCGATCCACCCCTGGCACACGAAAGAGCACTTTGGGCCTTATATTACAAAGAATATAACTA
GTCTCCAAAATGACGACACATTTTTCACGCAAACAATTCACATGCAGCTGCTTCTCGCCGTGTGCGATGCTCCTCCCCTCCTCCTTCCGCACGTAACTCACGT

LG6

ref-61766

55.149

AACGAGCGAACGAATGATATGCAGACAGAAC

LG6

ref-72067

55.482

TGCTGCCACACGAAAAAGATGCCCACATCTT

LG6

ref-15319

55.57

AGAAAGAGAAAACATGACAGAATAACACGACGGATATCGCAGTCTGTGCAAAATTACTTTTCAATACCAACCAGATACGATACTGAATTTGGCAGAAACTAAAATTTTTT
TTAAAAATGCCATTTATCACGTTTTGGAACCAAACTCCTCATTTGCAACTTGGATATATGCATATGCAAATTGGATACACAGAAAAATGCAGGTTAAACTCGCAGCACATG
CAGTGATGAAGCTTTGATATGTGAATCATGCGCTTCTTGCGTGAACATAGTGCATTTCATTCTCAGGAATGCAAACAGGTAAGGGGGAAAAAAGGTGAGAACATTGCACG
GGGCTGGGGCATGCTGCGCACTTAATTTTTTAAAGTTATTTGCTTTACATTCTCATTTGTAGTTACTTATAGGGTGATAAAAAATAAATGAAAAAAATCC

LG6

ref-42188

55.596

Chr18

11832437

CCAGAGTTTGACCCAGGTCTGAATACTCATCCCACTCTCTGGCCACGGTACACAGGCCTCTCAACAGGAGGCTGTTTGTCACGGCTCGAGTCCCTCTGGCCGGAGTGCAAT
AAATTAGCTGGACTTTGTTCCTGCATGTTTGTGGAGCTTCTTTGTCTTCCCATGGAGCGAGAGAGTGGGCGGCCTGCTCGTTGTGTTTGACTGCAAGGCCCATCCTGACCAC
CGATAGGATGGTTTATCATTCGTGCGGCTCTTGTTGACCCACAGGAGCACGTGGGAAGGAAAATGAGGAGAATGACATTGGATGGATGAGAACCAGCTGAAAGAATGCA

GAGAGGAACATGTGCTACAGGGATGGGAATGTATACC

LG6

ref-51112

55.74

TGGTCCCAGACCCTCTCGCTCTCTTGGAACCAGTAGTCGACCGCTGGCATGTCCGAGGGTTCCCCTGACCAGGGGAACAGTGGGGGTTGGTAGCTGAGTACGCACTGGAAC
GGGGTGAGTCTGGTGGTAGGCTGCCACAGAGAGTTTTGGGCATACTCGGCCCAACCCAGGAACTGGTTCCAAGAGTCCTGGTGGCCGTGGCAGAAGGTACGAAGGAAGCG
CCCTATCTCTTGTATCTTCCACTCCGTCTGCCCATTCGTCTGTGGGTGGTATCCTGAGGAGAGGCTAACGGTCACACCTAGGAGTGTGAAGAAGGCCTTCAAGATAAACTGT
GATCCTCTATCCGATACGATGTCTTCAGGAATTCCAAAATATCTGAAAATATGATTGAACATTAGTTCAGCAGTCTCCATGGCCGTGGGCAGTCCTTT

LG6

ref-40966_19

55.904

Chr18

9821613

TTCATCTTTATTGTTAAAACAATATTAAATTATACATTATAGGCAAAAACACCAGTTCAAATGTCACTGAAAGTGCAAAAACACTGATTTCAGGACACACAAGCCACGCTT
TTCATTATATCAAAAGTTTGTCGGGAGCTATATAGTCCTCAGTTCATTTCCCGCGCTCTCAATGCCATGCAGCGTA[C/G]ITCGTATCTGTTCTGTGATATTCGGCGAGAAGTG
TTTGATGCATATGGATGTAGAGCCGCTCAGACAGCTGCGACTCGGTAGCAAACAGAGTGTGCCGAGCATCCATCGCTCTTGCCCTGCCCTCATCAGCGGGCCTCTGGCTAC
CTTCACACACATGCAGTTATCGACAGCCCCTCGCTAAT

LG6

ref-41336

56.031

AGATCTCAAACGAACTTACTGCTCGGCGAGA

LG6

ref-34704

56.063

TGTTGTTGCTCGATGCACATGCTATTCCCAT

LG6

ref-19618_2

56.246

T[C/TIACTCTGGACGATAGGGCTGCTCTTGCTCTT

LG6

ref-57199

56.343

Chr18

35795414

TTTTTTTCCTGCATGTCATGTGGGGCTCTGTAATGAAGGGACAGAAAGCTCTTAGATTTCATCAAAAAGATCTTCATTTGCGTTCTGAAGATGAGCGAAAGTCTTACGGGTT
TTTGAAGGACAAGAGGGTGAGTAATTAATGACAGAAATTTCATTTTTGGGTAAACTGTCCCTTTAAATTGGAAGAAATCAAATAAAATCTCTAGTCGTCGACATTTATGCA
CTCTGTTTCACCTCATAGCGGCTCTCTCATGAATTGGACACTGAAGTTTAACCTTTGCATCTCCGCAATGCCTCCAATGCTGTCGGTTCTAACTACGTGGTATATAAATCTTA
TTTTGCCTGAGAAGTCACCTTGTCATTGCCGTATGCACTGTACGTGATTCAGTGTTGTGCGTTGGTGTTCTGAAATGAGGAGGCAAAGTCCTTAG

LG6

ref-45591

56.504

GCGGTGATGCGGGAGCACATTGAGCTGTGATCAGTGCAAACAACGCGATTATACACATTAAATCCATCATCTGATATGTAGCTTACAAAAGCTTTATAATTTAAATATATA
AAACGTTAAATATTCCTGCTCGATTTCTTATGAACAACCGCTTTGTTATGAGCTTAGGTCATTTCCTCGCAGCTTCATCGCTGTCATTCACATCTCGCTGTAGTCTTTCATGTT
GTTTCATGTGAGTCATATGACCACCGACACGTGATCCAGTGAGAAGAGGGCTGATGGGATATGTCGTTTTTTAGCCAGATAGGCGTAATGCATGATGAAGTTTTCATTGAA
TGGTTGTTTAGTGTGGATTATTACTACTTTTGA

LG6

ref-70875

56.823

AATGCAGTTACCTGAAATGAGCCCAGGCCACAAGCATGTTACCAGTACCTGAAGCTTAAGCAACAGCATGTTGCCAACAATACCTGAAGCCTTAAGCAATGAGCATGTTG
CCCTTACCTAGATGACCTAAACAAGTATGTTGCCAATACCTGCACATAAGGCATAGCAACAAGCATGATGCCAAAAGCTTAGCACAACAAGCATATCCCATGAATGACAT
GCTGTCTGAAATGAAGAAAGTGAAGATTGAGTTATCAAAATGAATCGACACTGCTTCCTTAAGGTTTGTATCCGCAGTCCAAGTTCCAGTTCTTTGATGAATGTTACTACCA




CCTGCTGGTATTGACAGTTAATCCTCTCATGCAGGTGCAGAAGTGCATGCTTGTTGGCTGTAGTCTTGTGGTAAACCTTCATCCGTGTGAGTTGTCTTA

LG6

ref-7063_32

57.179

Chrl8

2465680

ATCTTCTTCTTTAACTGAGGCAACGGCCCCATGGAGAGGAAAATAGGGTTTTATTTGGTGCTACAGGAATGGGTACATTGAATATTCCTCCTCAGGATGTCATATATAAAA
TATGGCGGGATTTCTAAGAGGTGGGTTGGTATGTTATATAATCATGTCAAAAAGCTCTTATGACACGTGCAGGGGGGTCGGAAACAACCAA[A/G]TCCTGTTAGTGTGATG
TGAATGAAGGAGATCCATGGAAACTAGAGATAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAAGGGCTGGAAGAGAACAAAGAAACAAGGTTGGTGGAAATTAGATGAGACACAG
AGTCAGAACAATATTCAGAGTGATAAAGAGATGAAGAAACTGACA

LG6

ref-41310

57.428

CTCTTCGATACGACCAATGTGCTGTTTTCCT

LG6

ref-56412

57.59

CCCTTTAAAGCGACATACTTGCCCCAAGTGG

LG6

ref-32452

57.695

TAAAGGAAAGCGAAGTTTGTGCCATGCAATA

LG6

ref-21625

57.936

GGGTCTTTCCCGAAGTTTATGCACTTACTGG

LG6

ref-9982_19

58.248

GTTACCGATTATAGATCTTACGTTTCGATAATTGCAAAAAGATTAGAAAATATAATCTATAAAGGCAGACACAAGATAATGTGAAACAAGCATTATTTTTGATTGACAGCA
TGAGCAAAATTCTCTGGTAATTAGCCTTGATGCCGAAAAGGCTTTTGACTTTTGGCTCACCCCCACATGCAATGCG[C/T]ITCGCTCCAATGCTCTCGTTACCATTCAGGATCA
TAGGTACCTGCGCAGTGACACTGAGAGCACGAGCACCAAGACAACAATGAAACAATCTGCCCCTTACCTTTAGCTGAGGTAGCATAGACATGCCTAATGAGTCACCTATG
ACAACAGCGTTGTGTTCCGTCTCGCGAAGGACAGGATAA

LG6

ref-55589_29

58.412

Chrl8

5166572

AGATGACACCAACTGATGAATTCCCAACACTGACGGTGGATTTCAACTCAGCGCCCGCCTCCTGTTTCGCCTCGACAGCCCACGGCGCCACCTGGACCTTCATCTCCATCTC
CTCCATCATCTGGTCCACCTGAGCGATCTCGGTCTCCAGCTCTTTGAGGTCCACCGTGTCGATATTCGCATCGGCTTCGTACTTC[C/TITGTTTTGGACACTCATTGCTCGAGC
AGCCACGGTGGTGGTGCTGCCGGTCATTCCCGTCTGGATGAGGTGTCTCGTTGGCACTTTGAGAGGGAAATCCTGTCCTATCTCCAAGGATCGCCTCATGTCCACCTCCAGG
AGTTCCATGCTGCTGGTGAAGAGCACCCAGAGGCG

LG6

ref-33812

58.69

AGAAATGGATCTTTTGCTCCCTCCAGCCAATGCCTCCACTCTTCAAGTGCCAACTTGATGGCCAGAAGTTCTCTGTTGCCGATGTCATAATTCATCTCTGCCGGGTTGAGCT
TGCGGGAGAAGAAGGCACATGGATGGAGTCTGCTGGGATTCCCCTGCTGCTGCGAAAGTACGCTCCTACTCCTGTGGTTGAGCCGTCGACCTCCACGACGAAGGATTTGTC
AGGATCGGGATGGACCAGGAGAGGAGCGGTAGTGAAGGCTTCTCAGAGGGTGTTGAAGGCCTCTGTGGCAGCTGGTGTCCAGGACAGAGACT

LG6

ref-56522

58.718

GTTTAATTATATTTTATTTAATATTTTGTTAGGAGGTACAGTTTCATCATGGCCTGCGTCTGAATGGAGATTGAACTGTACTGATCCCAGCAAATGTTCTGACCATGATTCCA
GTTTGGTCGTTTCTTTGGGAACTGTTCCACAAATGTTCTTTGTGGGTTTTGAATTTTTATTTAGCTGCACGTAAGTCGCAGTTGGGTGAGTTTGAAGGGAAAAAGAACAACA
CAAAACAGATAAACACCTTTTAAGATAAGTTGTTAGTGTTTAGTGTTTTCTGCATTTAATGAGGACCAGTTAATTTTGTGCTATTCTGTAATGTTTATGACAAAGCTGCAAT
CAAAAGTTTAAACTCTGATAATATTATTTAAA

LG6

ref-5145

58.925

TGTCTTGCTGCGAGCCCACTGCTGCATTGCT

LG6

ref-21018

59.011

GATCGGCTCACGATGCCACTGCACTGACATT

LG6

ref-31875

59.324

TCAATGCCGCCACATGTGCACAGCTGTCCAGGGAGGGTCCCCGAGGGAGCTTCGCTTCCTATGTGGAGTGGGTGCTGGCATCCTGCGGATCAGCATTCATCGTCGAGGTTG
CTGCCAGCCCCACTCCCCATCCAGTGCCCAGCCAGAACCATCCAGACGTCGAGGATGAACAACCTGAGGCCACCGCAGGTAGTGCGATGGAGACCGGCGCGACTGATGTG
CCCACTAGAGCGATCGGGGGTTACATCGCCATGGAGCCTGAGCAGCATGCACCTGACCAGGTGTGTGAGCCGGCCGAGCCATCCATCGCCGAGGGAGAGTTGGTGGACTT
CGAGGGTTCGGAAGTGAGCCCCACCCACCCACGTCACTGCTGGACTCTAGGTGTGGAGAGGACATTTTTCTAGCCCCAGTACTGTTGCCTGAACCTATCT

LG6

ref-25282

59.357

ACGGGAAATTCGAGCATGTTGCCATTGCGTT

LG6

ref-57833 28

59.427

Chr18

33276381

AGGAACAGGAGGAGAAGGAAACTTAACTCCATATTGTTTCCTCGTATGACTGGTGTTTTCCTGTACATTATAAACACACCAAGCACTGCTAATGCTGCACAGGCCCCGAAT
GCTGAAAATGCCCATAGGATTATTCCCAAGGGCTCCTGAAAGGATAAAAATTCTAATGTTTTGGGAATGCACTGGTCTCGGGCTTG[A/CITTTGGCCATGTTTCCTTTGAAC
ATGTCAGGCAATCGTTTGAGTCTGTGGAAAAATTTGTGAAAAGGGGCAGCATAAAATGTTTTTTTTTTTTTTACATTAATTTATTGATTGATTAATTTCTATATTTTGTATTA
GTGTTCTTGTTATTATTGCTATTCAAAATTACTTATT

LG6

ref-43459

59.893

TGCTTTGCAATGTATTTTTCACTGTGTGAGAACATGATGGGTGGCGTGAGAGCGGCATGGCTTGTCGGACGTAGCAACAGTAACTAAGAGGGAAGGGTCTTTGCAAAAAG

TTAATTGCAATTTCAAATCATTTAAATCTTTCTGGACTTGGCCGGACTTGACTCAGACTCGGATGCTAAGGACAAAGGTGGACTCGGACCCAACACTAGACGACAGCGTTC
CCCGGGTCTGAACCTTAGCTGACGACCATGCTTGCCTGGGCAGCTGAAAGCATCGGGCTTGAGTAGAACCCTCCACTGTGTCCCGAGCGCTCAAGGCTAGATGATTGGTTC
CTGGGGGCTGCACGCATTGATCGTCAGCATCCCCTGCCAGTTCCTTTCTTTCCGGTAGTGCATGAGGAAGTCACCAGTTCATGGAAAGGCACCTTTATC

LG6

ref-4859

60.292

ATGACACAGTCGACGGCGCTGCTTCCGCTTT




LG6

ref-70213

60.55

AGGGTATGCGGGGATGCGTCCAGTGGAGTGCTCTGTTGTGAGGCAGTTGTGTCCTCAGAGCGCCGCCACCTGGCGTAGAGATCCCAAGCACCTGTCCAAAGCCTGTAAGTT
CTCATCCACGCTTATGGGCAAGGCTTACAGAGATGCAGGTCAGGCTGCTTCTGCCTTGCATGCCATGGCCATCCTCCAAGTACACCAGGCCAAGGTGTACAAGGGCAGTGC
TGACCCAGGGCTTGTGCAGGAGGTGTGCACTGCTAACAACCTTGCCCTATGGGCAGCCTCCACCCATCCTGAGATGGGCGACCAAGAGTCAGAGACGTCAGCTCTCCAGG
AGATGGTAGCAGGACCACTCCTTCCCCCAGAGGAGGGCGGGGTAATCCTTTGTTTTCCTTTTCTTTCTGTTTCGCCACTGGCCTCTTGGCCAGCGGTAC

LG6

ref-3927

60.721

TTGGACTCTGAAGAGGATGAGGAAGCCGAATTTCCGCCCTCCGGGATGGTCGTTCAGGCTGAATCGAATTCAGAGCTAACAGCCATGCTTGCCTGGGCCGTCGTGGGCATC
GGGCTCGAGTGGAACATTGGGCTCCACCATGTCCTGAGCTCTTGCAGTTGGATGATTGGTTTCTGTCCAGGAACGACATCTCTGGTTGGACCTGGCCGAAATGAAGGATGC
CGACAAAGTTCGATTTCTTGTCGCCCCCATTTCCCAGGCCAGCCTCTTC

LG6

ref-70496

61.305

AAGGCATGAAATGTTATTAGAAATGTCTCTGCATAATGCCAGACTGGTTTTTATTGTGGATCTGCTTCCAGATGTGCATGTTGATGATGTACTGTTAACACTGAGGGTAATT
ATTTCAGACAGTGTGATGTGATTGCTAATTGTGGGTAATGAGTCCAGGTTGGAATTATGGGTGTTATGTATTTGCCTCGGAATAATGGGTAGAGCTCAAAGCTGTTACAAT
ACATGATTTACAGTGCATTAAGAATTGCATTCTGACACTTTTGCATTGCTAGAAATAGTTTCATGCACTTGCGTAGTCACTTTGGAGAAAAGCATTAGCTAAATGATTAATT
GATTACAGTCTTTGGGCACAGCATTTCAGGAAAG

LG6

ref-30839

62.117

ACAAACGAACCGAAATCATTGCTCTGAAAGA

LG6

ref-58548

62.377

Chrl8

7660146

AGCACAATTATTGCATCTTGGAGCCTATTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAACTGAAACACCATTATTTCAAGTTATATATTAGCAATATTAAGACCTGCTATGACAGACTGTAGC
TTGTTGGACAGAATTTATTAGAACAGAAAGGACCTGTTTAATCACCACCATCCACAATAATGGGAGCAATGTACTCGGAATGACGAATTCCAAAGGAGAAGCTGGGAGCT
TTGATTCCTGTGAAAGTAACCTGTTGAGAGAGACAAAGGAAACAGTTTTAGTATACTAAAATACAGTAGTTTTAATAGAGAGCAATTCTTAACTAGAAGCTGAATATATAT
ACACTACATTACCATTCAAAAGTTTGGGGTCTGT

LG6

ref-57160

62.994

ACCACAGCAACGAATTTGATGCCAAAATGAC

LG6

ref-35047 28

64.568

AAATGTGCAATTCATAATGCAACGCAACATTCTCAGGGCTGCCACAAGGGGTACTATAGCGGGCATTAGCACCCTGTCTTCTTCTATGCTCAGTTTCCATATTTGGAACAAC
AGTTTAAAGAGAATTTTCTTAGTGAGATAGGTTAGTAAATGGCATAAGTAAGCAATAAGGTACTCGAGGCTAGTGCTATATCGTGAATAAGTCACAGACGAAGGGGTTGC
AGGCG[A/C]TCTGCTTCGGCCCTTCAGCCGTGACTTATTCACGATACAGCACTAGCCTCGAGTACCTTATTGCTTACTTATGCCATTTACTAACCTATCTCACTAAGAAAATT
CTCTTTAAACTGTTGTTCCAAATATGGAAACTGAGCATAGAAGAAGACAGGGTGCTAATGCCCGCTATAGTACCCCTTGTGGCAGCCCTGAGAATGTTGC

LG6

ref-38335

65.189

TTTTTGCCATATCGCCCAGCCCTAATCCGTAGTATGTCATAGGGACATAAATGATTCAGAAATGGCACCATTTCTTGAAAATGACCTAGTTGTTGTATTATGTTCAACTGTT
TTTTTACTCTTCTTTATGTCAAAACCTCTATTCTGTTATCACTTAGCATTTGTAATACAAACATGTTGCACTTTCATTGTAAAAGCAGTGCTATTGTTCTTCTAAGACGACCCA
CCACCTGACGTCTGTATCTGCCCTCCATTTCACTGTTATTGACCAGGCAGCTGCTCCTATAGACAGCATTGAATTTAAAATGTTTTTCCATAGAGGCATAACAAAGAAACTC
GCTGAGAATCCACAGTCACTGATCTGAATGC

LG6

ref-72600

65.497

ATTTTAAGCTCGAAGCTAATGCATCTCAGCT

LG6

ref-35327

66.206

CGTAGCCGTGCGACATGGCTGCATATATCAG

LG6

ref-23333_29

67.015

TAAGCCGACCCGAGGCTCATGCTAGGGA[A/G]GGA

LG6

ref-17807_30

67.869

TTTACCGCAGCGATTGAGTTGCTTTAACC[C/T]IAG

LG6

ref-17807_29

67.884

GTTTAGTTGAGTTGAGTTAAAACTACCCAGCTGGTTGGGTCAAACATTTCACCCAACCATTGGGTTAAAACAACCCAACTGCTGGGTTAAAACAACCCAAACGCTGGGTTA
AAGCAACACAATTGCTGTGTTAAAGCAACCCAATCGCTGGTTTAAAACAGCCCAATTGCTGGGTTAAAGCAACTCAATCGCTGCGG[C/TJAAAACATCCCAATCACTGGGT
TAAAGCAACCTAATCGCTGGGTTAAAGCAACCCATCCCAACCCAATTGCTGGGTTAAAGCAATGCAATCGCTTTAAAGCAACGCAATCGCTGGGTTAGCAACCCAACTGCT
GGGTTAAAGCAACCCAATCGCTGGGTTAAAGCAACACATT

LG6

ref-23448

68.081

GAGAGACAGATTTGTTATAAATTGCAGTTTTCGCATACATGCTAAAAACCCAGTATGGACACTGCTGCAGCAATACAGATTTATAATTTATAATTTTTTAATAGCTCAAGCT
GGACCCTTTCAGAGCAATTAATCATTGGGAAAATCATTTCAACTCTCTCTTGCCCGATCTCGTTCCCTTCTCCACAGCTATGTTTCAGGAGAGGTGGACGACAAAGCCGCTT
CCTTCACATGAAGGAAAGGTGGAGAATCAGTAAATAAAGAACAAATCTGATCAAACTGAGAATTCAGATATATTTAATAAGACATTTCTTTATGTGCACCTATTTTTTGTA
TATGTCTTGAGTTTTTTTTTTTTTTTATAATGATTTTTAATGCTGATTTTTAATACTAATGTCCTTACATCAGTGGTGGTCAGATCGTGACCTTGG

LG6

ref-4327

68.644

ATAGCATTAGCGAGCTCACTGCAGATAACTA




LG6

ref-45426 31

69.144

Chr18

49382184

GAAAGGAAAGAAAAAGAAATGAATGAGACTACATGAAGCAGGAAGATGACAAAAAAGAAATGAAGAGAAATGTGCTGGACAGAATAGGAAAAATATGAAACTGTACA
GAAAAGATAAAAGGAAAATAATAGAAAAGAAACTAGACAGGACAAGGACAGGAGATGTACAGAACAAGGAATTGGCGGAACAGGAGAGACAACAATAAAACCTCGAA
CCCGGTGCTTGAGGAC[A/C]JGCATGTGGGATATGATGTATATATAGCGAGACCACCAACATGAACAGAGAAGAGGAAAGATTGATGGCAAGTACAGAAACATGAAAACAT
AGACTCAGAGAAGGGAATGGATAAGTGACCGATGTGTTGTGAGAACAAAGGAAGAGATCAGAGGAAGAAGTGGAGTGTAGAGGAGGAATGATGGAGGGGGAAAGCAAT
CAC

LG6

ref-26164_25

70.044

TCAGCCTCGAGAGAGTGCCTGTTCCATATAATCAAGGTAACGTGCAGGTGCCTTTGTTCCTTGATCATATTGAAGAAACCTTGGTTCATGTCCAAAGGCCCTGTGCTAGGA
GCATCGTGTCATCGCAAGATAATATCGACAGATGCATCCCGCACAGGGTGGGGTGCAGTCATGGAAGGGCACTCAAATCGGG[G/TITTTGTGGAGCGAACATCACCTCCTT
GGCACATATACTGCCTAGAGATGTTAGCTGTATTGCTAGCCCTGAGGCAGCCTGGAGATGTGGAAATTATGGGTCTGGCCCCTGAGGGGGATCACTTCCTAGATGCAGGTC
TCTCTGCTGAGGTAGTAGAGACCATTTTAAACTCTAGAGC

LG6

ref-5576

70.975

TGTAAAGTACTAAAACCTAAGTTAAACTGTGCGGTCACATTAGCGAAATTTCGCATAAGTTTCATTGACAAAAAAATTAGCATAATTAGCATCATTAGCCATTAATCATCA
ATACTGGGATAGAATAAATATGTGTCCATTTCTCTATGACAGATGCATACGTAAACATATGTAAAGTGCTAAAACATTTGTTAAATGCAGTCACATTAGCGATATTTCGGC

GAAGTTTAACATGCAAAAAAGGTTCCATTGTCAATCATTGGCTGTTAATCATCCATTTAGGCTAATGAAATCATGACGGCATAGATTTAATATATTATGTGGCCGTTTCTCT
ATAACAGATGTATATGTAAAGATATGTAAAGTGCTAAAACTTTCATTTAACTGCAGCATAAAAATGAAGTCACATTCATATTTCGACAAAATTATGC

LG6

ref-20427

72.257

GATGTCAGACCGACACCGGTGCCGCTGCAAT

LG6

ref-20039

74.308

Chrl8

35735740

TACATGATTGCTCAAGCAAATTCAACTCTTAAAAAGATACCTAAGGAAGGGGCCCCAGATTTTATCAAATTTTTTAGAAGCATCGATCCTGGAAAAGCAAATCCTTTCGAG
CTTGAGGGCGGCAACCATCTCCGCCAACCATTTTATGAAAACTGGGGGGTAAAGTGGACTTCCACTCCATCAAAATCACCCTTTTAGCTACCACCATACCGAGACAATTGC
TGAGAAAGTGTCAATGCCAGTGTAGAGTCAGAACACCCAAGCAAAGCTAATTCAAAGTCTGGACTGATATCTTCTCCAAAAACATTTGAATACCACTGAAAAATATTCTTC
CAAAACTCAGAAATCTCAGGGCAAAACCAAAAAGTACGAGCATGCGTGCCATCTGAGCTCTTATATCTATCACATAATGGGGAAACTGAAGGGTAAAT

LG6

ref-33957 31

74.481

CTGAGAGTGGCGAGAGAGCTGCAGGCTGCT[C/T]IG

LG6

ref-48120

75.801

AATATAGAATATTCTGCAAACGCACCTTTCGCATGTTGCGCCTCCCTTGACTCAAACATCACAAAAGCTCTTACGGTTGCTTGTGAAGACACGTCTCAACAGGTAAATGTA
GGCTACTCTCAATAAAAAGTCCAACATTAGAAATACTTTTCGCTGTGTTGCTATGTGTCATGAGTAAGCAACTGAGTAAACTAACACTGAGAGAGAACGCGAGTGTCTTGC
TTATTAGAAATAAACCCATTCAATGTAACTGCATTGGCCAAATTTGTTTTTTTGTACCTGAAGTCACCACTATATATATATATGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGT
GTGTATCCACCCCCTTGTTCAGGGACTCATTATTCCACTTCTCTTCATCAAACGTCTGTTAAATTTGTTCAATATATGTATACATTTTTTTATGTT

LG6

1ef-59930 4

76.335

GTG[C/TIGCACAGCGAAAATGCTGCCTGACATGTT

LG6

ref-62129

78.888

ATATACAGTATCTGTGTCATCATCTGCAACTGGTCTGTTAGCGTTTATAGTGAAAAGTCTGGCTCTGTGAGACTAGCCAAATCTAACTTTGACCCTAAAGCCTGATCTGATC

CTCACCATGACCAGAACAGCATCATGCCAACTCTATCTACTGAACTCTAACCTCAATAGCAAAATGGGCAATGACTTCGCAGACAGCGTTTGCATGCACAGGTACCTCCTA
AACCTAAAGACAGGCTTCTGAGGCAGCATAACAATCTAAAATTTTACAACAAAATAGAGAGGCCTTTGGTATTAACTAGGCAAATATTACTACAGTACTCATTTCATAGAA
ATTAAATTAAAAGTTGAAAAAGTTATTCAAAAACA

LG6

ref-2572_1

80.767

AGAGCCCTCGCTGCTAAAAGGGGGGATCATGGTGCTGAGGAGGTTGGGCAGCATGAAGTAGCGGAGACCACCAGTGGCTGCCCAAGGTGGTGGTGCTCAAGCAATTGAG
CAACAGGTGGGATGGAGAGCTTGCTGTGGTACTCCTGGATTGAGGAGGGGTGGCTGCGAT[C/G]JCTAGAGTTAGCAGAGGAGTCGCCTCCGTTTGCTGAGGCCGGAGCCTG
ATGCCATGTGCCATGATAGGGGATGAGCAGGGAACAGGGGAGGAGCTGCCTGTTGTCCAAAACCAGAGGAGCCATGCTGTCCGCCAGGAGGCAGAGGAGTATTAAGCTG
TCCACCGGGGAGTGTCCAGTAACATTGCATGGCATCACGAGTGA

LG6

ref-29102_17

83.861

TGGTTGAAATCGAGAG[C/G]TGTGCTGATACTTTT

LG6

ref-15698

86.742

ACTTACGGAACGAACGTGGTGCCAGTAGTCC

LG6

ref-31095

87.993

CGGACGTATACGAGGGGTTTGCCTGACGAGC

LG6

ref-28451

88.277

CCTATTGGGCCGAAAAGGCTGCCTAGGTAGG

LG6

ref-49206_1

93.122

AATCGGGGACTTCACATGCACTGCTGTTTTTTTTCACTGCCCTCGCACACAAAATTGAGAAGATTTTGAATTTGTTTTCCTCTCAATTGATCTACAATGCTTATAATGGCAAA
TTTTAAGCATCTATGAAACTATTTATTATACCTCAGAAGTGGCATTTATGTTAATAAA[A/GJAAAAGCAAGCACCTTTGTCGTTGCTGCAGCAGAAGCACAACAGGAGATCC
ATTTGGTGGTTCTTCCAAATATTGTCTTGGACAATATGGGGCCTCAGAGTTACGAAGGTCAGGATCCACTGCTTGTGCAGGTCATCCATTACGACTCTGACCGCCAAACAGT
GATGTGTGCGCTGCCGCAGAGGAGAGCAGGTCTGAGT




LG6

ref-55698_26

94.782

AGGGCAGGACTTTATCCATCAGGTTTGCTATTATTGATGAATATTATTTTTCCTTATTCACATGATCTTGGTTATGTAAAGTTGTTCCATATTATTAAATTGTGATGAAGGAT
GACTGTAATGTGAGCTGGTGTCTTTATATTCTAATGAACAGCTCTCTTGATATATCTCAGATCCCAGCAGGAGGATCGTCTC[C/G]TCTTTCACAGTAAATGATTTATTTGCA
TTTATAGCTTGTCAGCTTGTAATGCAAATGCTGCCATTTTCACTAGGATTAATTTACAGAATATGATGTTCCAATAAAAATAATTTTAGTATGATCTCTTTACAAGTCCTTCA
ACTGTTACTTTTTAAATGTCCATACTAGAGTTCT

LG6

ref-8883

95.284

TATCATTTAGAAAAAAAATAAAAATGTATATACTTTTTAACCACAAATGCTCGTCTTGCTCTGCGATTTGCCACGCATTACGTAATCATGATGGAAGGGTCACGTGGAAGT
ACCGATCCAGTGTCTACAAAGCCAAATGCCCTTTACAAAAGAAGGTAAAACAACGATGTCGGACGATTTTGAAGTTGGAGGAGAAAATGAGGAGTACTGCGGTACTTCTG
CCTACCTTTCCAGTGTGATTATGTAATACGTGGCACATCACAGAGAAGTGCAAGATGAGCATTTATGGTTAAAAAGTATATTTATTTAGAAAATGACGAATCATTTTGGTA
GATAAGACTCTTATTCCTCGTCTGGGATCGTGTAGAGCCAATTGAAGCGGCACTGAAACTGCAATTTGGACCTTCAACCCGTTGAACCCCAGTGAAGTC

LG7

ref-8010

CAGGTTCAGGCTGGCTTTAATTATCCATCTCTACAGCACGTCTCCCACCGGCTGCATCAGTGAGGACGTGTTATATTGCACAAAAAAATTAATGATTTTTGCTATACCATAA
CCTACACTTAACTCAACAAGGCCCCGCCCCTTTATTCTGTGTATGAATTATTTAAATGAGGAATATTGTAATGTGTTCGTTCCTGGAAGAAAACTCAAGACTACATTGGAGG
CATTTAAGGGAGTTACCATCCATCCATTATCACACTTCAAACTTACTTGTAGTTGCTGTTGATATCAGACACCCTCCAGGCGTTTTGCATGTCAAAGCCCATCCGCTTCACCT
CCACCTCCATCCTGTGCCGCACATGATCACCT

LG7

ref-42014_30

1.757  Chr5 63093423

TTTCAATTTAAAATGACTTTCATTATAAATGTCTCTGTCACTTTTGATCTAATTAATGCAGAATATCTAAAAACCTAACTTTCTTTCATTGTAACACCACTTAGTTTTAAAAT
GTATATTTGTCTAGAGAAATGTTCCTCTTTATTTCATTCTCCTCTTGTCAAAGCATTTCCACCACACCATCGTCTAATTACACGGTGGGGGAAGCGGCGACTGGACTGCTCA
TTGA[A/G]GCTTGAAAAATGACCTACAATTACCAAGAGCAGCATACTGCAAACAAGCTGGCATAGTGACTTTATTCTGCATGCTTCCCTGCACGAACAAACAAGAAATATC
CCATCTGAGATCCCTGTTCCTTTACATTATGTCCCGTTGTCAAATTCAAGAGTGTTATACTCATGTGTTAAGACAGTAAATGCTTTCTCGGAGGGTGAT

LG7

ref-15779

2.82

AAGCTTCAACCGACTGAGTTGCATTTTGTTC

LG7

ref-15212

3.782  Chr2l 21999231

AAAACATCTAAACATTTTGACCAGTACGGCTCACACGATGGCAAAAACACTTGTTATTTTGGTGGCGCTGGACAAATTACTGACATAATAATTTTGAAGCATGAATTAAAT
GGTTTGGGTGAGTAACTACATTTTGCAGACATGCAATAGAGTTTTGATGTATCAGCGAACAGTTGTGACAATTGCACTTACAGTTTAGAGAATGCTAATCGAAAAATGTGC
CAAAGCGATTGAGAAAAACTGTAACAATTTGAACTATTGTCATATGCAGTGCAGGCTTCCACGTTTACGTCTGAACGCCAGCTCAGTATTTTGGGTGAACTAACCCTTTAA
GAGAATGAATGTCAGATCCAGGGAGAACTAAAACTATTAAAACTTTTTTTGTTAACTGAAATAAAACTGAAATAAAATAAAATAAAATATAAATATTA

LG7

ref-27330

4.769

TTTGTCTGGGCGAAGAGCATGCACACTGTTC

LG7

1ef-50594 4

5.146

GAACATGTCCCGCCCAAAGTCGTCCGCCTCCTCCAGAACCTCTACGACTGCTCGACAAGCTGTGTACGCGTTCGCAATGAAGTGTCTGAGGAGTTTTCTGTCCGTACCAGT
GTGCGGCAAGGTGACGTAGCCTCCCCGCTTTTGCAATCATGAGGAAGAACAAGCAGGGAGTCCAGTATGGCATCGATGGCTATGTGATCTTAT[A/TITTCACCGACGACAG
TGCCATCCTGGCCAATACGGGTACGGAGGCCACCGACGCCCTCTACAACGTTGATTGTTTTGCCAAGCCATACAGATTGAAAATCAACATCGATAAGACCAAAGTTCAGTC
AGGACCACTTAAGTCAAAAAATTTACCAGAGACAAACTTTTTAGTCAATTTCTTTATTGGCATATTTTGCTGAAGTTACATTTGGCGGTATGGCTCTGTTCT

LG7

ref-68949

6.021

GAGAAAAACGCGACGTTTGTGCTTGTGTTGG

LG7

ref-41860

6.207

TAAGGCATCGCGAGGGTGTTGCTCAGTGGTT

LG7

ref-48399

7.523

CTACGCCATACGAAAAAAATGCCTGAATGTA

LG7

ref-63045

7.715  Chr9 30213960

CCATCTCTGCTGTCCAAATCCATTTAACTTTGTGTTGCGCCATGATTGCATTTGTTATGCTTCAGTCTTCTGTCAGCTCACTTTCGGATTGGATATTGTTTCGTTTCATGTCAT
AATCTCCAGAGCGTGCGCATGTTTGTCTTCGGGGTTCCCCCCACACCTCAGGATTTCTGATCGTAAATATTCAACATGTTGAATATTTACAATTTGCGATTGGGGCGCCTCC
GACATTCTTCAGAGCAGACACCTCACACCACAGGAAAATCTGATAAGATAATCTGTAGAACCATCAAGATAATCGGGACATTACCTAGGATTGTCGGAAGAGGAGAAATC
GGCCCAAAATCAGATCGATTGTCTTGTAGTGTATACAAAACAAAGGAGAACATGTGACAAACAGAACATGGTGCAAAAACAGACATACATGTGAC

LG7

ref-43855_27

7.733

CCTCTCAGAGCGAGCGGTATGCACAT[A/T]CAAAA

LG7

ref-43855_23

8.171

GATCCTGGCACAAATCAGTCCAGGGGACTGGTTTGTATCTGTGGATCTGAAGGACGCATACTTCCATATTCAGATGGCGATGCGCCACAGACACTTCCAAAGTTTCGCTTT
CGAGGGCATTTACCAGTATTCAGTGCACCTGTTCAGGCTGGCCTTAACCCCCTCGCACATTCTCGAAGTGCGTAGATGCAGCGCTTTCCCCTCTCAGAGCGAGCGGTATGC
G[A/GJATTCAAAATTATCTGGACGACTGGCTGATTTTAGCCCATTCATGGGATGTGCTTATCAGTCACACAAATTCGCTGTTTTGCCACCTGGAGTACCTAGGGCTGTGTTA
ATATGCAGAAGAGCATGTTCACCCCGAGCCACTCGGTGGTGATGCGAGCCCGCCTCTCTCAAGAGCGCATAGAGACCATTTCATCAACTGTGTGCCTCTTC

LG7

ref-67543_9

10.365

CACTCTAC[C/T]JGCGATACTTCTGCATGACCTTTC




CAGATTGTCCTGTACTCTAAAGCATTAAATGACTTTTCACAGTGAAGTAGCTCACCAATACCAACAGCTAAAAAGGCTCCCCACACATTGACACATTTTCCTCCATGCTTTA
CTGTGGTACTGTAGAGATGCATTTATTATTATATTTCTCACCAAATGTTCGAAGACACCGTTCCGGAGCATTACCATCGTGTTTAACTCGTGTTTCATTGTGATTCAGAACCA

La7 ref-23601 14.746 CTCTGAATCAAACTTCCCATATTCTGCCAAATCTTTATCCTGCCTTTGATATTTGTCTGAGACAACAATGGCTTTTTAAGCTAATTGCCTGACCAATAATTTGTGGTTAAGAC
AATTAAAAATTAAATTAAAATTACATTTAAA

LG7 ref-22204 15.427 CATGTGTTGACGACTCCATTGCTCTAGATCA
TTAAACACAGTAAGAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTCTGCGGGCTGGAGAGGAAACTGTACACACATTTATCATTTCAAACCAATCCCATGGTGAGCATATGTCTTT

LG7 ref59120 2 17.1 Chrs 1542210 TCATCTGTCCTCTAAAGGATAAAACACACGTCTGGCCTTTTAAACGAGCAGCAAAACACAAAAACTGCTCGATGCAGCACAACTGCGGC[G/T]IGAAGGACACGAGAGAGA

- TGCTCCGCAAACACGTCCTCGGTATAATGAGGTTACAGAACGAAAAGAGACAAATTAACACAACTCAAAGTGAGCAGTCCTACACAAATGGAGCGATCGTTCTGACCTGA

CGACAGGTTTGTTTGTTCTGACCTCGCCTAAAGCAAAGCAAAAACGTGTCATTTCAGAAACAAACAAAAATAGCAATAATATAAACTGCTAGAATACCAAAGA
AAGACAAAGAACAATCACTCATTACTCTTAACTAAATAACTTCTCTAACTTTAATAAGGATTAATCTATGTTTCATGGCTGGTAAAAATATTTTTGGCCAGTAAATAAGTTA

LG7 ref.14606 18.803 GTTTTAGGCCAATATTTTTAATTTGAAAAAATTCAAGGAATCCAATTGTTTTTTTTGAAAAAAATTGAAAAAATTAAAGGAATTGCTGCATAGTGTCATGATCCATGTGCTG
TGTCTTGTGTTTTGTAGGACTTTTATGTTGAAGTGTAATCTTAGTTCTCTTTGATTCTGTCTTCACTTCCTGTGCTTGGTTCCTGTTTTGCCTTGTACCTTGTGTGTCGCTATAG
TTACCCTCATTAGTTACCATAACATCAAATCACCTACACCTGTCCCTCATCAGCCCATTGTTAACATGTCTATTTAAACCTCTGTGCTTTAG

LG7 ref-37725_3  19.737 TT[A/G]TCACATTCGAGTGCTTTGCTGATGGAAAG

LG7 ref-57263_28 21.604 ACCGGTAGATCGAGAGCTTTGCCTTAC[A/GJACTT

LG7 ref-41714_31 23.89 GCTAGGAAGTCGATCCACATGCAGTAAGATI[A/T]T

LG7 ref-6394 24.834 CCATCCTGAGCGAACAGTTTGCAGCACGAGC

LG7 ref-60688_3  27.228 AG[A/CJGGCAAAGCGAACAAACTGCTCAGGAACGC

LG7 ref-14906 27.886 AGATTGGGGCCGATGAGCGTGCCGATAAAAA

LG7 ref-26436 27.972 GAATAAGCCACGATGGAAATGCATTTACCGG

LG7 ref-30856 28.698 GTTGGTTATACGATCTCTGTGCAATATTTGC
AATTCATTCATTATTCATTAATTCTTACCTACTGTCCTGTCCGTACACAGGAGGGCCCTAAATGTCAACCAAAACCTGCAAGTACACATGAATTTGAAATCACATGAAGAC

LG7 ref1019 201 AATAAAAAAAGCTTATTAAAAAAAAAAATATATATAGTGGGTTGCAAGAGAAGGGAATTGTAATTTTTGCACTGCACTAGTTCCTAAGCCCACTTTGACTAGACTGTGACT
AGTGCTGTGCAAAACTTTCTAAGAAAAACTATCCAAACTACTTACCATACTGCATATGTCGGTTACAACAGGCTTCAAACCACATGGGGAGACTCAAGAACTCCCTGGAGG
GGGAAAGAAAAGAGTCTTCANNNNNNNNNNNNNNNN
GCCCGTCTCAAGGCCGCTTAGATGGATGCTTGGAAGTCTTAGCAGCGGTGTGAGGGAAGGGCTGCGTTGCCTTTCTGCAGGATACTCAACGTTGCAGCCTCTCCAGAGCAG

LG ref-19865 30733 GTGTAGACACTGCAGGAGGATGCCCTCAACAATGAGCAGACTGGGGGGAAGCCCGCAGCGGCCTGGTGGCAGAGGTGTCGCACCGGTGCAGGATTTGCTTGATGGTCTCT
CTCAACTCTGCATCTGTCTCAGCATGACCGAACTCCCCCGAAAGGGGGAAGCTCAGCATCATCTTCTGTAGAGGACATTAGCCCACTCTCCAATGCAGCCATCAAATGCAC
TTTGTAGAGCAGTTTGTCCGTTTAGGGCTACTGTCGA

LG7 ref-35481_2  35.109 T[C/TIGAGAGTGTCGAAAACAGTGCCATCTGGTGT

LG7 ref-34558 35.259 AGTGGTCGACCGATTATATTGCCAAGGCCAA

LG7 ref-63347 36.018 AAGCTATTACAGCTCTTCAGAAGTCATACGATGGCTTTGCGTCAAAAACTTCATATACCGCATAAAGACGCACGGCAGCAGGTTTGCTCTCAATTACTCTG

LG7 ref-5237_17  36.657 AAGCACAAGACGACTC[A/G]CGTGCTGTTTCCGTG

LG7 ref-5237_23  36.657 AAGCACAAGACGACTCACGTGC[A/T]GTTTCCGTG

LG7 ref-43895_23 37.411 ATTATGGAAACGATCCGGCTGC[A/G]TCTGTGTTC

LG7 ref-1627 38.12 TGCGCACATGCGACCTATGTGCACAAAGTAT
GAGGAGCGTGGCGCATTATGCCACATGCAACTCTCCTCCAGACAAGACAGGCTTCCTCTTTAAGAAAGGGGAACGGAACACGGCGTACCATCGCCGCTGGTTTATTCTGA

LG7 ref-22264 38.122  Chr5 9173423 AAGGCAACATGCTGTTCTACTTCGAGGAGAGGGAAAGTCGAGAGCCCATTGGCGTCATCGTCCTGGAAGGCTGTACGGTGGAGCTCTGCGAGTCTGAGTCCGAAGAGTTT

GCCTTCGCCGTTAAATTTGACTGCGTCAAAGCGAGGGTGTACAAGATGGCAGCGGAGAGCCAGGCCGCCATGGAATCTTGGGTCAAGGCTCTGTCACGAGCCAGTTTCGA




CTACATGCGACTGGTTGTGAAGGAGCTAGAGAGGCAGCTGGAGGAGGTAAAAGGAGAGAGATTGTTACAAGCGAAAAACAAGGCGAAGAAACACCAGTCTC

LG7

ref-35481_18

42.16

TTGAGAGTGTCGAAAAC[A/C]JGTGCCATCTGGTGT

LG7

ref-52274_5

43.152

AACATATTATAGATACAAATAAGAGTGAATACCATTGTAATATAAATACCATTTGCAAATAATTTAAATTGATTACTTAATAACTATAGACCTGGAACGTTCTTATTTCTTT

TTCATTATTCCCGAAATCCCGGACTTGTAATGTATTAAAGATTTATTAACATTATTGTAGTATGAAGCAGGGTGTGGCTGAAAGCCATTGGA[A/G]JCTGAACGAGGCCATTG
CTAATGAGAGACGAGCGCGACACACCTCGAGAGCAGCTGAACTTTTTTTATGCCGCAGATGAGCACTTCCGCTTCATCCGGTCATGCATATGTGGGGTAAGGCAGCGCAGT
TTTATCATATTATATACATTTGTGTGTTGAAATTTGTTATAATGCTACTCTGTGCATTTACACGGCGACTGTTATGAGACACTTGCTGCACACTGCAGTA

LG7

ref-68174

45.513

GGTCTCTTGGGCTGCCATGGTAATAAATCTCCAGGTCATCCACTGCTAGAGCTGCTAGAAATTAAAATAAAATTAAAATCAAAGTAAAATATAGATTCATCTCAGATGAAA
GAAGCTTTATTTAGTGTCACTTGTTAAGGAAAATAACACAATTATACTTGCTTATACATAGGGTTAATGCAAACACACCGTAACACACTTAAACCCACTTAGAGCACCTTA
GCAAATGCTTAGCAACGCCCTGGCAACCACTCGTACTGTGATGGTGAGCTATGGACAAGCACTACTCTTTTTACTTAAGAAAATGTAAAAAATGTATATGATTTATCAAGA
GTATTATATCATTTACAATATTTGTCAAAAGTTTGG

LG7

ref-43025

47.982

CCTGTTTTCTCGACACCCTTGCTGCCTGCCC

LG7

ref-41086

48.26

GACTGCGACCCGAACCAGGTGCATTAAATCA

LG7

ref-5686_30

50.54

AGAAAGCCCGCGAACAGTTTGCTGAAGAC[A/G]JAG

LG7

ref-33523

53.247

AGACTAGGGAATGTTGCGACTGACGTCACTGCCATTACACGATAGGCTGAGAGGTGCCGCACGTGATTAAGTTAGCCATTACGCTTTCTCCGATGGTAAGAGATACAGACC
CTCTCATCTCCCTTTATTATACAATCTCTGGCTGCAACAGAACTGAGCATGTGACTGCCTATCTGAGTATCAACTATGAGGCGCCGGACTGGACAAAAGCGAAGCGAACGC
CGCGAGAGAAACCGAGCATGTCCGAGAGCGGGTGAACCTGCGCGAGAGAGATCGAGTTGTCCGAGAACGAGCGACACTGCGCGAGAGAGACCGAGTGTGCGCGCGAGA
GAAACCAAGCGTGTACAAGAGCGGGTGAACCTATAATCATGATAATCAAAACCAAGCAGATGGCTTGTTTGTATTTGGCAGAGAATCCGATTGAAGCAGG

LG7

ref-46918

53.693

CAAACTCTTTGCTCTAGCGGTGCAGCTTCATCTCCCTCTGGTTTTTAATCGAAGTGACTCGAGAGCCGTGCAGTCAAGCAGCAGGTGGGTGGAGGTGCTTCAAGCCGCCTC
CGGCCTGCATCAGGATTTAGCTTCATTTCTAGAGCAATTACAGGACATAAAATGCAATGTTCCAGCTCATCAAAGAGGAGTTCATCAAACGGTGATGTACGAGGAAAATG
CACATACGTGTGGACACCTGTAAGCTGATCCAATCACTTTCCCTTAGAAACCTCCACAAATTAAAGGCATAATAAGATTAATAATAAGAAGAAATGTTTTTTGAGCACCAA
ATCAGCATATTAAAGTGATTTGTAAAAGATCAAGTGACAACTCAAGTGAAACTGGAGTTACATGGGAATAACATACCATGATACAAGTCCATTTCCACC

LG7

ref-57438

53.703

AACTCAATTTAGCTCTGTAGGATTGAGGCGAAATGTGTACTTGTTATTTTAACACTTGCCTTAAAGTGTGTGAGAAGGGTAAAGATCCTGAGATACCCCTCACTTTCTTAGA
AAATCACATTTACTTTGGGAAAAAGAAAAACCCATAATGCTTTTTGGTGATCATATATATCAGGGATGCACCGATACCGTTTTTAAGGACCGAGTACGAGTACCAATACTT
TTTTTCTAGTACTTGCCGATACCTATGCCTATACATTTGTTAACTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTTTTTGGTGATGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG7

ref-29910

55.184

CAGCTTGAAACGAACCTTCTGCCACTTTCTA

LG7

ref-7312 24

55.709

AGCATGATGGCGACTGAACTGCC[A/G]TTCTGTTC

LG7

ref-15578 18

56.225

TCGTGAAGATCTGAGCACCTCGTAAATTGTTCCAGGGCTGCTGGGACCAGGATGATGTCAGCAGTTGATCCCTCCAGCACCAAGAACAAGATGATAGGTGATAGATGAGA

AGTTACAATAACATCAGTTCTGGTTAAAGATGCAGTCATGGGTGGTAGTTGAATTGTACTCACTGCTGGGCATTGTG[A/CITCGAACTGGACAGAATGGTAATTAATGTCCT
TCATCCCCACAGTACAAACAGAGACGGTTCAGAATCTGTCTCTGACACTCCGCATTCGACAGATGGAAAGTGCTGCCAAGGAATTCATCACAGGTCCACTAGCTTCCCAGA
TCGAATTCGCCCACTGTAAAACTATGCCAGATAACAAAGA

LG7

ref-14119 5

57.122

TTGTTTCTCTTAGGAGGATGAAAATAATCTGTTATTTAAAATGAGATTAAATTATATATAGAAAGCAATCAAAGAACGCTCCCTTTACAATCGCTGGAGCTGTCAATCAAA
CTGCGCGAGTTTATCAGAGTTCAGGACTCGCACCAAAATTCCAGTTTTATTCAATTAATCAC[A/CITAGTTGCATCGCATTCGCACTGGTAGTTATGATGAAAGCATTCATTA
CTGTGCAGAAACTGAGTTGCTATGACGAGATCACTGCTTTCATGCGCTCAACAACATGTCTGTGATTGGCTGCAATGTTCATCACTGCAACCTTTCATGCCACGATCTAAAT
ATAATGCTATAATCAACACTTCACACGATTAGTTAAT

LG7

ref-4386

58.282 Chr2l

30384484

CTGGTTTTATTCAGGTTACAGATTTTACGTTGCACATTAAGTGGTAGTAAAATGTTTTTAAAGGGTTAGTTCACCCAAAAATGAAAATGTCTGTTATTAATTACTCACCCTC
ATGTCGTTCCAAACCCGTAAAACCTTCGTTCATCTTCTGAACACAAATTAAGATATTTTTGATGAAATCCGAGAGGTTTGTGAACCACCCATAGGCAGCAACATTATTGCAC
CTAAGGCCCAGAAAGGTAGTAAAGACATTGTTAAAATAGTCCATGTGACTGCAGTGATTCAACCTTAATGTTATGAAGCAATGTTTTTGTGCGCAAAAACAAAACAAAAA
TAATGACTTTATTTAAAGCTGCAATCCATAACTTTTTTTGGTTATAATGATCCAATTTTTGAGCAAGTACACAACCAGCCAGTGTTCAAAACTATCT




LG7

ref-25512

59.139

Chr5

6550997

GTAACTGCAGAAGAAAAGGAGTTTAAATTGCTGATTGAAAGTGGCTTTATTTATGGTTATGGATTAGCTTTAAGAGCTGGAGGAGGAGGAGGAGGAGGTGTGTCTTCAGC
TGTTTTTGAAGGTTGTGATGGTCTCAGCAGATCGTGTGGAGGCTAGAAGTGAATGGGACATTATTCAATGCAACTCTTCCGCTCTGTGTCACAGCATTAGATAATCACATAT
TTAGCCATCTGCATGTTTGAAATGTTGCAGGATCTTTTGTTTTCTTAAACATTTTTTGCTCAATGTGTTTTAATCAGCAGGTGTTTGGGTGATTTTCAGTGGGTGTATGAAGT
CAGATTTCCTCAAGTTCACACAGGTGTACATCTA

LG7

ref-69599_16

59.486

AAACGCGGAAGCACAGAGGATAGAGCAAAACAAAACAGGGGGTTAGACTTGGGGTTAGACTTGCAAGAATGGAATATAAACAGTTGTGTATAATATACCGTTATACTGTT
ATCCTTCAGACTATGAGATCAGAGCAGCACAGAGTGAGGACCGTTTCTGACTTCAGAGATCCAGGGGCCGCACT[A/G]JCAGTCGCTCTCATGCCTGACATACCACTGAGAC
TATAATTACAGGCAACATCTGTCATGTTTATCTCAAACATACAGTTATCTACCTGAAATGCAGCTGACCTGTCACAAATCTTCTTGAGTTTTGTCAAAAATACACCGGCTAC
GACGTCAGAAGCCTGCTATCATAGATTTGTCATGTGAAAT

LG7

ref-52655_5

61.581

AGAA[A/C]ITCTGACGACTTTTATGCACTATGCGCC

LG7

ref-648

61.763

Chr5

22520184

AATAACTCTCAGTGAAGTGTTTACGATCCCAGCGACAGTAAAGTGAATCAGGACCGGGCCCGACCCCTCAGGTCCGCAAGGATACTCTCCATGGTCGACATAAAAATCCG
GTTATGCTCCTGGTTCTACTTGAGGAAGTGTGACGATTAGACGGGAATAGTTTTCAGTCTAGTTTTTCCCCAAGCTCTTCGTGTAAATCAGTAACTGTCCCCGCTCTGTTTGT
GGTAATTTCCCTGTATTCACTTCCGGCTTCTCTAAACAACTGGAGTGATGTCACAGTCATGCGCTCAGGTCAGCGATCGCGATGATGTCACGACTCTGTCAAAACAGCGAG
CGAGATATATATATACACACACACACACACACACA

LG7

ref-6736

62.888

ATCAGCTGCAGAATTAATTTGAGAAACAATGTTTTTAAGCTGTCTTGGTGATTCGTGCTTTGGCCATGAAAACTTCTCACCATTAAATTTAAATAGGAGAAATGCAATTAGA
CAAAGCTTTTAGCATTCCATTGTGAAAGAGTACAGACATTGCTTTTGCACAAGAAACACAGAAAACTCTTTCATTTCAATATTAGAGTAAAGCTCTCACGCCTGTAATGCA
GGAAAAGTGATGACTATGTTTTTTCCGAAGGCTTTTCTGCTGTTTAAGTAAGAGTTAGTAAAAGAAGGATGTTAAAGTCACAGAAAAATATGAAAATGTTCCAATGGTGTG
TGTTTAGTCTGTGATTCAAAAGCTTAGATGCTTTTGTTGATTGTAGACATGATTTATTCAGTAATATGATTATGAAAGCTGAATCTGTCCCCAAACA

LG7

ref-7086_32

63.048

CGTGCACACACGAAGCTGCTGCTCATAGAGC[A/G]

LG7

ref-30769

63.076

GCCAGATAAACGACCTCAGTGCTCAAAGAGC

LG7

ref-7086 3

63.152

TGCCTCGGGTCTTCCGGTCTCCAGCTCTGCCAAGGCACGAGGATCCCCGGCTCCGTCTCCGGTCACTGATCGCGGTCACTAAAGCTTATCATTTACATCTGTTTTTAAGCAT
TTCGGTTTAAAAATAATTGATTTTAAACTGCTAAAGCGCAGTAAGCAGCAAAAGAGAACTCAATTCGCTATTTGCGCGCACTGACAGACG[A/T]JGCACACACGAAGCTGCT
GCTCATAGAGCATGTGAGTACAGAACCAAGTTCTTTTTGAAGCCTAATATGGCTTGAATGGTTAAATATACATGTGTCAAAACACCGTCTTTTCAAGCATCCTTGTAAACAC
AGCCATTTATGTCTTAAGTGAACATAAACAGTTAAGAAAACGCACAAGTATATTGGATCAATGCATTTGGTCTTAAAGCAACAGTAGCCTAATAAACCTC

LG7

ref-8960_23

63.513

TTATATGGTCGTTGTCATTATTCACTTTATGGGGGTAATCTTTGCAGATGTAATGTCTAAATATTTAAATTAAAAACGTATGAACTGTTCAAGTTAAATAAGAATAATAAAG
CGTATGCAATAGTAATAATAAATGTATATAAACGTATATATATAATAAAGGTTTAAAACTAATGTGTGCATAAAATTCG[A/T]JCCTGCGCTTGTCTCATATCTCGCGATGGT
TGTTGAAAAGTACGAGACTGAACGGCGTATAAATCCGCTATTTCAGTTTCAAGTGCGTCATTAGAGATATCATGGCGGTTCTACTGGTGAAAAAGTGCGCGTCTCCGCTAT
TTCTCAAAACGCTTTCAGCTCCACAATTGAGGATGCCA

LG7

ref-56665

63.756

Chr5

32194248

TAGCACAGACACCTTTTCCTTAATATGAGCCTATTCAGAACAAAACAAACAAAAGCGTAACTTTTACGCTCATTAAGCCGACATCAGTTTAACCTTGTTGAATCATTCAGTT
ATTTTAAAGACGTGTCCGTCGCACTACAAACCAAGCTACAACGTATTTTAACGGTTTTAAATGCCTCGTCGTAATGTAGTACAAACATACCGCGCGACCGAATTACCTGCG
TTTTAGCGACATTTAAAAATACGCGAAACGGCTATATTCGTCGAAAACAGCCAAGACAACGACCTGATAATAGCCTATGTATGTTGGACGTTGATGTGTCGGGCGTACTGC
GGTGCAGTATCTCAGATTGAGAGGAGTCGAGAGGTTTCGGCTACAGATGAGAGAGAGAGAGAGACCGGAGAGAGGACAGGGAGGGGAGGGGTGGAGG

LG7

ref-71081

63.923

TGACTGAAGACGAGAGCAATGCTGCTGAAAT

LG7

ref-26515

64.834

AAGGATCATGTGACACTGAAACTTCTCTTTGTAAACAACAACAGAATTATAAACGATTCTAATGACGAATGTTGCGTTCCCAAATGCAAATTTAAACATCACAAACAAAGT
AGCATTTACAGTGAATCGAAAATGAAAACAGCAAGCATGCAGCGCGTCAGACTATTATTTATATAACTGCATCACAGCCGTTGCGAATTCTATATTAAATTCTCACCACCA
TTCAACCGGGCGAGTAACACGTTTCAGCACTGATTCGACTCGCTTTTGGCGCGTTGAACCATTTGAACTCTTTTAGGGACTGTTCATATGTCGCGTCTAAAAACGCATAGAA
AACGCGTCTGCGCCGCTTTCTCCTTTTCCAAAGCA

LG7

ref-26731_15

65.665

Chr5

28841318

AGGGCACGCTTACTCCATAATTGTAGAGAGGCTCATAGCTGTGCAGATTCAAACACAAACTACACAGCTGCATCTTCCCTGTCCTTTTATTTTCCTCATCCAAACACAGAGA
CATGAATGAAACATGCATGACAGACAGTGGTAATCCATGAAGCATCACAAATGTAAACTTATCCTGGGGCTAACATGCGCTTTCTAGACATGAGGGAGCGACG[A/G]TGTT
GCTTGGAACAGGTTTGTATACTAAAAATGCATCTGCGTGTCTCCTTTTCCTGTAATTATTACTTTATCAGAATGTCTAGTGGCTGCTTTAAGCCTCAGTAGAAGCCATAAGA
ATTATTCTTTTAAATTGGCCACACTCTAGATTAAATAAGTGTTGTTTTAGAACCTGTATTGACTCATCAGGGGAGAAAGTAAAGGGCTTTTCCAACCACT

LG7

ref-13754_32

66.577

GACCACTCTGCGATACTTTTGCATCTTTTTT[A/T]




LG7

ref-30687_14

66.609

TGTGGTGGAACGA[A/G]JAGATTTGCATCATGGATG

LG7

ref-2174

67.216

CAGCCAGCTCCGATCTTTTTGCTCTTTACTA

LG7

ref-25847 9

67.479

Chr5

17767734

ATAATGCCACAGTGACTCACACTTCTAGTCTGGTTGAAGAGATACAGAAAGACAGCAATTGAAAATGATATCCTTACAAATAGGCCCCTGCTGCAGTAAACATTTGGTGTC
CTGTCCATTAAAGGAACCGTTTTTTTTTAGCTCAAGTATCTCAGATAATGAGTTCTAGATTGGGCCTTAGAGCAAGTAAACCGGCTGTATCTGTATC[C/TIJACGAAGGCCGT
GCGAGCGATACAGCAGTTATCTTCAGGAGGTCTGTGATGAATCAGAGCCGGTCTATGTGTGTAGTGCGGAAGGCATTGCCGACATTCATTCTGCGTGCAACAAGAACAGC
CACAGTCTAGCTGCTGGAACATGCCCACTTCACAATCCATTAAATCACCCCAGCCCTTCTGAGGAAATAGCAAATGAGAAAAGTACAAAAAAGGAGGAGAAA

LG7

ref-14407

67.911

AAGAGTAATCCGAGCCAAATGCTATGGTCCT

LG7

ref-35033

68.308

Chr5

32645817

AAACAGTCAAATACACGCAGAAATATATGCATATATGTATATGTGTGTTATTTTTTTTCTCATCTGTCCTGCCTTTATCCTCTCCTTTTGCAGTCGCAATCACCAGGATCCTC
TTGCTGTGGCCTATCACTTGATCATAGACAACCGCCGCATTATGAGTGAAGCTAAAGACTTCTATTTAGCCTCCAGCCCCCCAGACAGCTTTCTAGACGATCTGCCTGCTCA
TCACTCTGCTAAGATTCACCCTGAAAGAGTGCCATTCCTAGTGACCGAGACTCAACCGCGTCCTCGACACACACTGGATGAGCTTAACCCCCAAAAGTCCAAGCATCTCGG
TGTTCGCCGGGCCAAGTGGCACCTGGGAATCCGTAGCCAGAGCAGACCGAATGATATCATGAGTGAGGTCTGTCGTGCTATGAAGCAGCTGGACT

LG7

ref-26270_24

68.542

GATGTAAACACGAAAGCACTGCA[C/T]ITGCGTCAA

LG7

ref-30426_14

69.29

Chr5

20437083

CTAGCTGTTTATGCATGTTCTTTTTCTGTCATCTGCCTTTGGCAATAATGCATCGCCAAACTCCAGTGTCACGTTTGACTGACCTAGTGAGCAGTGTGCGCAGACCTACAGCT
CCCCAGACAGACAGTGAGGCATCAGCAGCCAGCAGACCCCTTACTGCCCCAGTATCTGCCCCATCACACCCCTCCCCTTCCCCTGCCCAACCATCCTCGAG[A/G]CCCCTGC

CGTCAGCACATTGTGAGTATGTGGTGTCAGTGTCTGTGCTGGCATTACTGGCACAGCAGCACGAGTTTTTTTTTATTTCCTGGGAGTGTAAAAAGGCAGCAGTGATGCTAGT
GGACTAACATGCACACAGTGTGGATTTCTCTGGTCATTTGATCACATCACCGTGTACACCTGGGCAATAACATGGGTCTCAAATGCGTCATCTGTGAG

LG7

ref-37020

69.516

ATTTTCTGGCCGAAGACGTTGCATTGGCCAG

LG7

ref-29269

70.55

GCAGGAGACACGAGAAAAGTGCAGAAAAGTC

LG7

ref-17810_3

71.017

GTGATGGCTGGTTGCAGGCCATTACAAGAATGTGGACTTAAAATGAGACTCCAAAGACCTCCACTTACCTGCTGATTTAGAGTTTTGTAGCCACAAAGTGTGTTCACAACT
TCTCCGACCTGATAAAATTAACACACAGGACTCATTAGTAATTTGCATATGAAGTTTTTGAAAACCTTCTCAGTTGAGATGTGACATTAGT[C/GJAGCTTGACGATGTTGGT
GCAGAAGAGTATTGGTGAACTGCATGTTGTGTTTTGATTACCTTTGACCCTTAAAATAAATTTTATATTATAAAATTCCATATGGAATTCCAGCACACACTTATAACCATGT
TGATGTAACCTTTAAAGCAGAGGGTCATTGCAATGATGGAATCCAATAGGACTGACGAGCAGGAAGCCCATCTAATCAGATTACAAATAGACTGCAAATC

LG7

ref-18307

71.355

ATTCAATAATCGAGCTTTGTGCGTTGTTACT

LG7

ref-57745

71.56

Chr5

25431162

AGGTTGTGATAGAGGGTCCGAAATCTCTTCCTGGTGTAATTGCAGCGATAGGCTCCACCCATGAGGTATTCAATTACCAATCCGATGTCAATCAGGCTGATGCGGTAGTCA
GGGGGCAGGTTACCCTGTAAACAAAAAGGTTATTTATGGCAACACTGAACCCGTGCCAACAGTTATGGCTATGAAAATGACAAACGGTAAAGTCAGACACGAACCACGTG
CTCAACTACATACACACCCATCCACTCTCACTCCACAAACACACTGACATATTGCTAGTAGGAATCAAGATAATTGAAGAAGATTGTCTGATTCACCTTGAGGTAGATCCA
ACTGAACCCTGGATATTCTTGCTTGGAAAGAACACACAAGGTCAGTGAGACAGAATCATATTAAAGGGACAGACATCCCACTGAGACCAAGCAAGTCTA

LG7

ref-18990 27

72.213

Chr5

21103824

AGCTCCTGCTGCCACACCCCCTTTCTCACGAGCGCTGAATGGTACGTCCCGGTGATGCCGAACGTGTCAGACAGTAAGAAATCCGTGAAGACTTGAATTTGAATCCTAACC
GTTCAGAATACGACGCTCCCTCCGCGTGCGAGTGTGCTTGTATATGAGCTGCCGCATCCCCTTTCACTCAGCATCCGCTCTCGCGCGTTTCCCAGTAACCGAGCACCGTGCT
TCT[A/G]JCCGTCTCACCGGAGTCACCGCGTCTCCGACAGAGGCGCTCTGCTTTCTGAAGGATAAACGCCTGGATTCGGTGCCGGACCCTTTTCCCACATATCTACAAGAGAT
TAAATTATCTATCCGGGGATTTTACACTGAATCATGCTTAGCATTGACCAAGGTAAGCAGCAGAATCCCGGTAAACATAACCGGTTCTCCATAACTGCGT

LG7

ref-46773_30

72.783

ACTGGTGTGACGACCACGTTGCCCAACTG[A/T]TA

LG7

ref-68362_8

72.988

Chr5

37799153

GGGGAGGGGGGTTTCAGGACACTTTAAAATTCCCTAAAAGTTTCAGTTTTTTTCATGACTGTAGAAGACTCTGATGCAAGTTTGATGTAAGTTTCATATATGTGTTTGATTA
ACAGAAATACAATATATGCTCTGGTGCATCTCTGTCGCTGCTTTAGACACATGTATACACACCT[C/TJAAGCACTCCTTTCGTAAGGCGAGTGCTAGTGGTCCAGCCTGGTA
CTCCTCTCCGTTCATAACTGATGGAACTCTTTCCTCATCTTCAACCAGCACTGCCAGCTCACTGTCACGACTGCCCAGCATGCTCCTGTCATTGATGTTGGCTGACCCTGAAT
AACAACAGGAGAGGAAGGACATTTTGAAGAACTTTA

LG7

ref-64250_23

73.619

AGGCTTTTCATGGAGTCCCACTGGCCATATGTGACCTCGCCGCCCATCAAACACATGTGCCTCCATTGTTTTTCTCAACAGCATGGTGTGAGGTGTTAGGGGAGGCTGCCTG
TTTTATAATCTATGATATTTTGTGAGGAACTTGGTGTAATCTGAATGTAGACGGGCAACGTAAAAGGGCACAGCACGTGTGTATGCCATGAACTAAAGCGACAAAACTGC
A/CJACCTTACCATAATCCAATTCACAACAATCCTGGAGATGAGTTGTTTCTGCTGGTTGCTTGTTGAAATGCAATTAGCTTGTCACCAGACAATCCCCTTAAAACCTGGTGC
AAGTGACCCAATGCAACTGAATTTACAGCCATGCCCTCAAAAAGAGCAGACGAAGAAGAAGAAAAAAATGCTAGTATACTTCACAATTAATTACAAAGAA




LG7 ref-51424 74.033 TTAAAGGATACGATCCTCGTGCTTCGTTCTG

LG7 ref-43796_27 74.192 TATATAGATTCGAGGCCGGTGCAACA[C/T]GCAGC

LG7 ref-43796_26 74.232 TATATAGATTCGAGGCCGGTGCAAC[A/G]CGCAGC
ATTAAACATTAATATAATGTTATTCTAAATGAATAATGATGAATATGATCTGGTTAGTTAAAATGATTTGAAATGAAATCAATATTCAGGGATTGACTTGATTGGTAGTATA

LG7 ref31115 24349 GAACCTATTGTGTGTATTGTTTCTGTCTACCCTAGTATACAAACAATGTATTAAATGTTTTCTAATCACACCATACATGAATGTGTAGACTGGCAAGAGGAAACATGTGCAA
ACCATAAACTTTCACTCTATGGTGATTAAACTTGCAATTTATCCACAAAGCGTGTGGGGCCTGGTCCGTACGGATCACGGTTCAACGACTATCCGTTCAACCCCTAAATAAT
CTTGTAAATGTAAAAATGAAAATATTCTAATAAAATCTGGTCTTCTGCTGCATTTCTACAAATTAACTTCCAGAAAAAGAGTAACTCCGATTGAT

LG7 ref-51011 74.531 CAAATGGGTCCGATACCTTTGCTGGTCTGAG

LG7 ref-50790 74.538 CACAGTCCCTCGACCGACTTGCTGCTAGAAC

LG7 ref-45127 74.582 TTTAAGCTTACGAACCTGTTGCTATGGCAGC
CCTCAGTGGCTGAAAGGCTGTAGATGGAGGTGTTTTGACAGAGATTGAGGGAGCTGTGAAAGCCCTGGAACATTTGTGTGGATGTCTGTGGAGATTGAGAGCAGATAATA

LG f13409 1 74654 Chrs 55539088 GCCTCCGTGTTGACATTCCCTCTCTAACTGTGACCAATTAATGATGGCTGGCTAAAAGAGCATTTCATTAGTTTTTGCCCTTGGCTGTTG[A/C]IGCATGCTTGCGAGGGCTCT

- GCTGAAAACAGATTAGGACATTAACTCATGAAGGGCTGAAGGACTTGTGGAGTCATGCCTTCAGGCTCTGCCAGGCTTCAAAGAGCATGGCGCTATCGTATCACTTGCTCC

ACTCTATCATCCGCCGGCCTGCCAAACGCATTCATCACATGGCTGCTTTAAAGGTACAGACCATTGCTTTCACCTGGGCTTCCTTTTTATGCATGGAGGAG
TTGAAGGCTGTTTTGTAGCGTAACTTTTCTGGACTGATGTTGATGTGCTTACATTTAAACCTTCTAAATCCTTAACCCATAGAAACTGTCTGTATGACAGACATTCATACTTA

LG ref-25895 17 74702 GAATCTCTAGAGAGGAACCCGTCAAATGAGATTCTACAGATGGTTTTATTTGATGTATCTAAAAGTGCATTT[A/G]JCATCGGACTTGTACAAACTAAATATACGCATAATAC

- GCAATCCTTCACTGTTTTATGCTGGTTTGGTGCTTGTCGACAAGTATAGTGTATATGCATTTATCATTTACCAAGTGCTTTTACCCAAAGTAACTTTTTAAATGAGGAACATC

ACAAGCAATCTACCATACAAGAACCAACAATATTT
AAAATGAACAACAGAAAAACAGAAATAACTAGCATTCATGCAATGCTCAAGTCGCACATACAATACAGACAGTTCAACAGGGAGCGCGCAGCTCTTAAAGAGGCCACAC

LG7 ref.38289 27479 CATATTTCTGCTCGTTACACTGCCTTTATTAGAGAGAAGAATATGTTCAGCCCCCTCTCTCCGAAGCTTAGAATATTCAGTGTTGATTACTACCGAAGCTTCGAAGCTTGTG
CAAATCTAGTAATATGTTTTCCTAATATTCCAATTCAATGATTCTTGATTTTTTTCCCCCTGTACTTCAAGAAAATGGAGAATGCCAGTAGTGCCAGATAAAACCAGAGTGC
CTGCTTTGACGGAAATGCATATTTTTGACAGACATTGCATGCATTGTGCAGTGTCAAAATAAAGGTAAAAATAAACAGATTTTTTTTATGCATTGCAT

LG7 ref-64250_26 74.841 TGAACTAAAGCGACAAAACTGCAAC[C/T]TTACCA

LG7 ref-32462 75.025 GATTCTGGATCGATTCAGATGCGCGATGACG

LG7 ref-380 75.107 ATTTTGGCTACGAGTGAAATGCAGGGCAGTT

LG7 ref-40095 75.422 GGGATACACACGATTTATGTGCTGTTTGCTG
TTGCCTAACAAGTGTTTAATAATAATAAAATAATTTACACTCTGTTATTATTGCATCCTGTTATTTACAACAATACTGAGGTGCAAATAGTATGTATCTGCCAGTATAAAAT

LG7 ref68130 75,695 TTAAAAAGCATCTAATTACTATTTACACTTATTGCAAAGAACTGCTACTTTTAGCCAACATGATTGAGCAATGGAATCGCTAAACACAATTCTACCAGTTAAGAAGTCCAC
ATTAGATAGTACACTTTGATTCAACATGCAACAACTAGATGCTGATGCAGACACGTTCCTGACAGGCTGGATGTACACAACAATAGTGCAGACACATGATTAAGTAAAAC
GTCTTGTTTCCTCCTTCAATGAAAATACCCTCAGCG

LG7 ref-56080 75.906 CAGAATCTGCCGAAAGCTCTGCAGATGTCCA

LG7 ref-61476_1  76.084 [C/G]ITCTTTACTCCGAGCGTGGTGCAAGGGAAAGA

LG7 ref-47455 76.25 ACCTCCCTTCCGACCCCTCTGCCGCCTCTCC
TCGAGTTCTCACTCTCTGGTCGCATTCAGGTGCAGAAGTAACCCTCAAACTGTCCTGGAGGAATATCCTGCTCTTCTCACGTCATGTAGACCTCGCGCACAGCACGGCGCGC

LG 122806 7674 GCATGTTCGACCGTGTTAACAGACAGATAAATCAACGCTTGCGCGTAAAATCAGAGTGGTGGACCGCGCAGCGCCCTCGCGCCTCACCGGGTCAGCGTCACAGGTTAATT
GAATCTGAAAAAAAGCTGAGAGCTCTGCTTTGTCTATGGCAAGCCTTTTTGGCATTTATTCCTTAAAATAGATTTATGTGTTACTAATGCTTATTTTTTATTTACTAGTGAGT
TATCCAATGGCTATATTTCAATTTCGCTATTGCT

LG7 ref-4842 77.104 CATCCAACATCGAACACGCTGCAGCTCCTGA




LG7

1ef-26695_30

77.364  Chr20

6217262

AGTGTTTCTGTGGGAATTTTCCACAGAACGTGTTTTGCTCTAGAGTCCACTCTATCCGACGCTTGGCATTGTACTTGTGATTTGAGGCTTGCATGCAGCTGCTTGGCCATGG
AAACCCATTCCATGAAGCTCCCGCTGCACAGATTTTGTGCTAATTTCAATGCCTGTGGTAGTTTGGAACTCTTCAGCTATGGAATCAGCAGAGGGATCCGACTTTTATGCAC
CATGCG[A/G]CTCAGCAGTCTTCCGCTTAATGGCTGAGTTGCTGCTGTTCCTAAACGCTTCAGCTTTCTAATAATACCACTTACTCTTGACCTTGGTATATCTAGCAGGGATG
AAATTTCATGAACTGACTTATTACAAAGGTGGCATCCTAACACAGTATCATGCTTGAATTCAATCTTCAGAATGACCCTTTTTTCACAAATGTTTGTA

LG7

ref-53362_24

77.718

ATTAGTCTAGCAGAAAAAAAGTCTACACACTTCATCTTTGAAGAAAAAACCTCTGAAAAACTCTACTCCAACAGTCACAAAAAACAAAACAAAACAAAAAAATAATGGTA
CAAAAGGTGTCAATGGGGTGGTACCCTTTCAAAAGGCCATTTAGGTATAGGTCCAAATAAAGCACAACTGCAAACCTTTCGA[A/GJAAGGGTATCGCCCAAGTGACAGTTT

ATTTTTTTATTTTTTTTATTTTTTTTTAAGTGATTAAATGAAGAATTTGCTAATGTCTATCAAACACTGAACAGTCATAACATTACCAACATTCACTGGAAGGAAAACACTCT

CACACCCACACAAACAAACAAACACAGATGCTGTTTCAT

LG7

ref-53362_31

77.718

ATACCCTTTTCGAAAGGTTTGCAGTTGTGC[C/T]T

LG7

ref-38960_5

78.318

CAGAGCAGAGAAAGGAGGAGCAGGAGGATGACCCAGAGCACAGACATGAAGAAGGTCCACAGAGGAGCCAATGGAGGGAGGAGCTATGGTGAAGCCTTGGTAGAGAGT
CTGGACGTAACCAGTGAGATGACTGACTGAAGTGGAGATGGTGGAGGTAGAGACCCAGGCAGAGCCGAAGAGCCAGGGTGGAGCCAAAGGCATCGA[A/G]JGGCCACGAT

AAAGCTGCAGGTGGGCGTGACCAGGGTGCAGGCATGGGCTTGGCAGACTGGGACAATGGTGGAGCTGGAGGAAAGGAGTCAGAAGGGTGGAGTCTCAAGTCGCAGCTGC
TGACTCAGAAGTCTGAGGCAGAGCCAGAGCTACGATGGTCCAAGGTGGAGCCAGAGGGACGAGGGAGCCCAGCAGACCTGAGGGATGACAGTCCATGGTGGAGCTGAGG

LG7

ref-35602

79.024

TAAAAAGTTAATGCTCTATCGCATTATAAAATAGCATACCACCTACATTAAACCCAACCATAAACCTAATCAACAGTGTTAACAAAAGCAAGCGTGAGATAAAAACACAT
TTGCTGAATGTTAGCTTGCCTCTACGAGCTCTTTTATCGTGAATTATGTTTCACAGGACTGAGCTTTCCGCATCACAATCGCAATTCCGTACCAAGCAGGGTTGCCAGGTCT
GTGCAACTAAAGTAGCCCAAAAATAGCCCAATGTGATTTTCTCCGTCGGGCACCAAATTCTCCACGGCAACAACTTAAAAGTAGCCCAAACACTGGTACCAAGTGAGCTA
CCGAGCAACTTTACATGTCATACATATGGAGCTGTTT

LG7

ref-63676_2

79.502

A[A/TJAATCAGCCCGACGCACTTGCCAGTGCCTTG

LG7

ref-54327

79.51

Chr5

37912406

CAAAGTCCCCAGTGGAAATTATGCCCAGACTGTTGTTGTTACTGCACCTTGTATTCATGATGCTGACACGTGAGTTAAGGAACAATAATTGCTCACAAACTGGATACTGAA
ACAACAAGCCTAGAAGGTCAGGATAAAGAGAAAGTGAATGAATGAATAAAAACATTACCACATCAGACTGTGATAGCAGATATCCAATTGGTCGTATCATGAGTGGTCTG
CAGGACAAGAAGACATTAAATCCATGTGGGTTGCAACAGTTTCTTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCACACACACACACACTTTTACTCACACACATGATATGTTCA
TCATATAAAATTTATTTCATGACGATATCAATGCAAATATAGCACTACAGTGATTCCAAGGTACACCGTATCTTACCATACCAATATATTATGGCAC

LG7

ref-18145_8

80.336

Chr5

40383653

CATGCTTTTTATGGTTCTTTTTTTAATTTCAGAGATGGCCGTCTGAAGGCAGGCAATGAGTTACTAATGATAAACGGTCACTCCCTGGTTGGTCTCTCACATCAGGAAGCTG
TAGCTATCCTGCGCTCTACTGCTGGACTCGTGCAGCTGGTGGTGGCCAGCAGGGTGAGTTTGAG[G/TITTGCAAACAAATCGGCCTCATACCCTATCAATAATTGTGTGTCA
AGTGTCTTCACACACAAATCATGAGCTGTTCTTGATGTGTTCTTCATATAAAGTGTGTCAGCTGTTCAAGCACATAAAGATGTCACAGGCAGATGCTTGTAGCAGCTAAAA
AATTGAAGAGTGAAGCGCTGATGGGCTCGCCGCTCGGC

LG7

ref-60454

80.902

Chr5

43192688

TAAACATATTACCAGTAGATTTAAAGCATTCTACCATTTCTCCGTAGGATTACCAGGAATATTCTACATGGAAAGATTTCTACAGGCCCACCTTCTTGGAGGTGCTCGAAGA
ATTTCCCTCTCTAAAAGTCCCCACCGCCTTCCTTCTCAGCCAGATTCCTCTGCTGAAACCCCGTCTGTACTCTGTCAGCTCCTCACTGGACCGTCATCCAAACGAGCTGCACC
TCACGGTGTCTGTGGTGGAGTACCACACCCAGGGTATGATACTAAACATATAACAAACATACAAAATAAAAACATTGGGTAATTGTTTTATAATCAAACACCATGTTTCAC
TAGGCATGAGGATAACGTTCTGTTCTGTTTTATCGTAGGAGGAAAGGGCCCAATGCATTTTGGCACCTGTAGCACATGGCTTAACACCATTAAAA

LG7

ref-55812_7

80.985

CATCAT[C/T]GCTCGACGACATTGCCCGTCAACAT

LG7

ref-55197

81.853

GCAGGAGGCCAGGCAAAGCTCACTCTCAGCAGCAGGAGTATGGGCGGGGCTCCAATCCATCCCCTCGTACTCCACAAGCACACCAACTGGGATAAGCGATGTTGCTGGCT
CATGCACCTGGTCAGACTTTCCGTTGGGCTCAGGCTCCGGGGCAACGATTGGCTCAGGCGTCCACTTTGGCGATGACATCGCGGCAGGCTCAGGCTTTGTGTCTGCTGTGG
ATCCTGGCATGTGCTCCATGCAGGGTGTGAGAGGTGGCTGGCAGGGCTCTGGGTCCGGAGTGCGGCTGCTGATGTTGTCCGCAGACAGTGAATGCCGATCCGTTGTTCACC
AGTACCCACTCTAGAAATGCTGCGAAATCCCTGCGAG

LG7

ref-34723

82.038

TGTTCGGCCATCTCTTCACTTGCCTTATAGTTCTCACTCTTAGTTGGTGATGTTGCTGAACATTTTCCCTTCAGGATCAGTTGATTGTCTTTCTCTCTATTGATCCAATAGTTT
TGCACTCCCCTGGGTTTGATTAGCAAAGTGAGAGGGGACAGATGGTACCACTGTGATTTTTTTCCAGAGCACTCACTGCAGATAGAACTAAGGATGCAAATAAAATGCTTT
GTCAGACCAGTCTTTAAAACAACAGCCCTAAGTTTGTTGATGCTTGTTTTCGAATGCACGTCCTCAAATTGCTAAATATGAGAATACATACAATAACCAGTGGTCCAAAGT
TTGTTGCTATTGTTGTTGCTTTCTGGCATTTTTTTAATTTATAAATCCTGAAATCAGGATTTCATTCACTCAAAGGTAACATTAGTATAAACATT

LG7

ref-43198

82.112

GCCGTAAAAACGAGTCCCATGCAAGCTCCAG




LG7

ref-65771_10

82.75

AGACCCACCCTGCTTCACACCACGTTTTTTTTTTTCTTTTCACTTTACATTTAAATATTTGATTACAGTTTAGAACGTCTGATAACCAGAAGCTAAATCTATAAACAAGTGAC
ATTTTCAAGGGCCTGCAGAAACTCTTAACAGAACAAACATATTTAAGCAATCTTAAGCTATATTC[A/G]JGCATACAGCTCGCTTTCAGGGTAAATTTTGAGTTGTTATGCAT
GACTCTGCATGAATCTAGTTTTAAACTTTGAATAAACAATGGGTAGGAAACCACCAAAGAACTAAAAAAGGTCAAGAAAAAGAAACTCTTCTTGTCACTGTTATAGATCA
TTCTGAGATGGCCGATGTTTTGTCTTGGATGATGTTCA

LG7

ref-31524

83.337

TGCAATACGCTATCGTTTGCGCACGTGAAAAATGCGAAGGCGCCCTCTGGTGGCCGATATCTTTTGAATTTCTCATAGACGTCTAGGGCTGTGATTCAAACAGTCCCAGTG
AGTTTCGTTCCGATCGGCCTCCGTTAACCTTGTTTGATAGCTGCTCAGAATTCATTGGCCGATGGCAAACATGTTTTTCGAGATACGTCAGTGTCCTCATAGACAATCATGG
CACCTCGGACAAAGACACTGCATACCAATTTTCAAGTCGATCGGACTAACTTTGAGCTTGTTTTTGATAATTATTGACAATCAGACTCCAGAGAATCTTGCTGCACTGATTT
GGCTCCGACCGGGCCAAAAACCTATAGGACTAGT

LG7

ref-247_15

83.987

ATGTTTACTTCTCACCAGATGCTATGTTAAATATCCTATTTTTTTTTTTCAGGTTTAGTTTTTTTAAGTAATTTTAGTACTTCAATTTAAACTTTTATTTCAGTTAGTTACCAAG
GCAAGAATTTTTAAGTTTAAACAACAGCAGATCAGACGATAACAGAGGAACGTATTTTTAAAGACTTGCGCTAAGCTAACAGCTGTAACGGCTAACGAC[A/TITTGGTGCT
GTCTGTAGTCAAAGGAGTTTTTCAGCCATATCAGAGATGTGACTCCATCAGCTTGGGAATAAATGCTGCTCTGCACACTAATGTGACTGACAGTAGAAATATGAGGAGGAC
GTGCTTTTGGATATGACAGATATTCTTGACATTGCTACAACCAAGCAAGTGAAAATTACTTTTGTATCACAATCCCTGTGAGTCTAAATGGAATTTGC

LG7

ref-62012_17

84.793

AGTACCTGAGCGAGCT[C/T]JAATGCATTATAGTCC

LG7

ref-62012_14

85.345

AGTACCTGAGCGA[A/G]CTTAATGCATTATAGTCC

LG7

ref-1028 25

86.059

CGCCAGCATGCGAGGCAAGTGCAC[A/T]IAACAATG

LG7

ref-8569_23

86.451

CAGGCCGATTCGACGAGAATGC[A/G]JCACGAAAAC

LG7

ref-60058

88.58

GAGCCTTCTGGAATTATCATTAGCCATAGTTTATTATACAATTTGACCTTCATCTAAGCTGTTGCAATGGATATTGAAGATTAGATTTGCATTAAATTTCAATTCCTGACAG
ATGTCTGCTTGCTAAAGCCTGATGTGCTTTTGCCACAATTAGTTTTTCTTGGTGTCTGAGACTAATTTCAGGGATAATAAAAGATTTCTTTTGTCATACGACACATCTGCCAG
TCCTAGATAACATGGATCACATTGTCATTGACCTTGTCTGACCAGTTCTGCAGTAAGATCTCAGCAGTTGATGATATGTGTTCATAAGAGCTCAACAGAGAGACATTTAGTT
TAAAATGTTTATACTTGCAGTGCCCTCCATAATTATTGGAACAGTAAAGACAAAATTGCTCTGTTAGCTGTGGTGTCAAGACATCTATAAATAT

LG7

ref-72858 10

91.902

GGGCAGATTATCACAGACTTATTTTCACACAGTTCCATGCACAATGCTATGTTATGACCTCAAAACAATTTTACCATAGTGCACGGTTTGTAAACTAATAGATCTTGACATT
TGCTTCACATGACTTTACTTAAGTAGTAAAATTGCTTGCTCACCTACTTCAGAATTGCACTTGTGTT[A/T]CAGAGTGCTCGAGTCCTGTCAAGCACAAGTCATGATAAAAG
AGCTCAAAAACTTGTAGAAGCAAGCTAAAATGGCACGATTGCTTCAGCAAATGTGTTTTTTTCTCACGTTTATTAATGTTAACACTTTCGGTTAGGTTTAGGGTTGGTGGTA
CGTTATTTTCAAACAGAGCTTTAGGGACATTTAATTT

LG7

ref-16542_10

93.398

GATGAAGAACAAGAAGAAAGGACGTGCTGAATGAGAGCAGAAAATAATGAGGTGACAGAGAGCAACACACTTGTGGAATCATTATTCAGAAGGACTTTTTTTTAGAGGG
ACTAAAAGCATAATTTTTGCAGGAAAAAAAAAAAACATCAACCACCAAATTAGAGTAAAAGTCACCTTT[C/TIGCATGTCATTCGGGTTACTCAACAGTTCACTTTATAAG

GAACAGCAACATAATACATGCTTTAAATGATAGTCTGACTGATGTAAACCAAAGACAAACACCACCTGCAGAAGAAAACTCTTCATCTTAATGTATCACCATCATTTTATC
AATAGGCCACTAAAACAAAAATATGAACAAGACGTGGCATAA

LG7

ref-51670

94.48

AGCAACGAGACGACGCAAGTGCCTGCTGATA

LG7

ref-5857

95.418

GCCAAAATTCCGAGCCCTCTGCCCGGACAGC

LG7

ref-63323

96.52

CCCAGATGTTCATTGGGAATCGAAAAAGTCTAAACAATGCCGCTCTGTATTATTTAGCAGCTTAAAAAAATGGTTGGAAATATTCTTAAAATACTCCACATTGTGTCATGA
AACTGAAAGATTTGTCAGAGCCCTGGAGGATATGATGTCATGCCTGACTAATGGACTCCCTCTTGGCCGCACAACACTCAGCAGACAGTTTGAGAGCATGTTTTCATTTTC
CAAACTTGGAAAGCAGTTTGGAAATTCAAAATGAGACGAGCAGCAGGAGCTCGAGGCACTTTCCAGCAGTGAAGCTGGGCTTTGTGTAGATTCACGCTGCCAGATCTTTG
AATTCCAGCATAAAGTCCAGTCCAGATTGACCATTTC

LG7

ref-8532

97.806

TGAAAAGTGTCGAATCAAATGCCATACGTTC

LG7

ref-46131

98.787

GAGCCCACCTCGATGCCAGTGCCAGAGCCAA

LG7

ref-39264 8

99.431

Chr5

64876800

ACACATCTATGAATTTCCTCATCCTGCACCTTCCCAAAATACATAAAGGAGAACCTCATATCTCATGGCTCATTTGTATTGTATTGCAGGAACGGTGGCAATTGACCTGCAG
AATCCAGATCCCCCGGCTGACAGCAGTAAACTGGCTCTGCCCACGGAGAACGGAGCTGGGAGTCGTAGACCCAGCATTGCCCCTGTGCTGGAGATC[C/T]JCCGATTCTTCT
GCCATCCTGCCTTGTGATCTTCTCAGTGACCCCTCAGAAGATGAGACCAACCAATCAGATGAGGAAGGAGCACTGGCCTTAGAGTAAATAATGTTGTCAAAAGTACAAAA
TGAATGAGGTTTCTCAGGGGAAGAGCAATAGAGTCATTTGTCTTTACTAAACAATACTTGGAGAAAAATAAGGCTAATAAAATGGCCAGTGGATGATAAAAT




LG8

ref-6384 1

0

[C/TIGTTGATCCACGACCATGGTGCGCTGTAGTCC

LG8

ref-68142_30

4.689

ATTAAAGAATTTAATGTGAGTTTGAATATTTATAGCCGTATTGAAAGCGACAATGAATAATTCTTGAAAATAAATGAAACAAGAACGTTCAAACTGTGAACAGACAAGTG
TATTCTATGTGAATAGAGATTAAGTATTTTTAATATATTTTTAATATGTTAATATGGTGTCATATTTTTGAATTTGATTATGTACTTAACCATTTGATTCCGAGTGCAGTGCG
CTTGCA[C/GJAGACTCCGCCTACACGCTCTTCTGATTGGCTGTGATTTTTGATAAATTTGAATGCAAGTGCAGTGCGCTTAGAGGCTCCGCCCCCACATGCTCTTCTGATTGG
CTGCGATTTTTAATTGATTTGATTGCGATTGCAGAGAGACTCCGCCCACACACGCTTCTGATTGGCTGGCTTTTTATTATTATTGTTTTTTTTATTTGT

LG8

ref-68142_32

5.352

CATTTGATTCCGAGTGCAGTGCGCTTGCACA[C/G]

LG8

ref-4420 3

7.444

GAATCTCTACTGTCCATTCCAGCCCAGATCAGCGGTCAGACAAATGAATGCAAGGACATCCGCATGGACGTCTCGCTGTATCAGCACCGTCTCCATCTGTTACGCCGTCAG
CTCATCTCCACCGTACGCTACCATCACCCTCTCTGACCCTTGACCTCTGCTCACGGTCACTTCAGCGCCAGACTCATGTATCGGTACAGGA[C/G]JCATTGACCGACCCAAAT
GCTGGATCAATGATGATTTCACAACATGGATCATTGATTTCACTGCTGTCACAGAAATGGCAAGTTTGAGCCGCACAAGATTAAATATGAGCTTTCAAACACGACCATGTG
ACTGAATGAGAGGAAACTTCAGCTCACATCTGGGTCTTAAAGGGACAGTGTATCAGTTCACAACTCTGCAAGATAGTTCCTTTAAAGTCACCATGAAATCA

LG8

ref-4420 7

7.466

GACCAT[C/TJGACCGACCCAAATGCTGGATCAATG

LG8

ref-61780_28

8.604

Chr6

58065571

CTAGTTAAATTTAATTAGTCCTACATCCTATAAAAAATATATCATTTAAAATATTTTCAGATTTTATCCTTTAATTATATAATAACTGCATTATTAATTTACCAACAGGCATT
TAAGGCAATTTAATAAAGAAGATTTGAAACGTTTCCTAAAGGTTTGCATGTGTTATACTGACAGACGCATCTATATCGCTGTG[C/TJAATGTTTAGCCTTGAAGGAAAGTCA
GAAAGGAAAGTGGTCTTGAATATCAGAATACAGGCAGCACTCTAATCTGGTTCAGGTCCATCTTGCTCCAGCGATAAGCTTTGCCAATATGGTATCCGTTTCTGCTTGTTTC
CTTGGCCGGTTGCCCAGCGTCCATTGTTTTCCCTCC

LG8

ref-36960_16

9.76

Chr6

57647898

TGATACCATAACTTTATTTTAAAGCAAACCTCAAGGTCTTATGTCTCGGAGCATGTCTGCATGTGTTCATACCGGTTAGGACTGTGTCGTTTGCTGCTGTCATTGGGCTCCA
GCAGGAGTTCGGAGGAGTCGGCCGGTGACGGGACGGTGGTGCTGAGCAGGAGGTGTTCGTGCTGGGACAGATACTGCGCTGGAGTCTGTTTGGCGGCCCGAGC[A/G]CAG
TGCAGCAGCTCCCTCTGCAGTAGGGGCAGGTTGGCCTGTGTGGAGGACACAAATCTCACTGCATAACAAGCATCAACTAAATGGAAGATTGCTAGTAATCAAACCCACTTT
GGAAGCAAGTGGTCTAAACTAATCAAAGACCACCACATTTTTTGCATTTTTCCTGATAAGAGTGGAGATAAAGGTCAAAAAGATTTCTTCCTCGACAGACTC

LG8

ref-57461

12.494

ATCATGCCAGCGACTCTTATGCATGAGATAT

LG8

ref-28278

16.898

Chr18

22402061

AATTGCAGCAGTGTTGCCAACTATTTTCAATGGAAAGTAGCTAAAGCCTGCTCAAAAAATTGCTAAATGTCACTAGATGACTTAATGCGCCAACTGTTGATACTTTACATC
AGTTTTCTCTCCTAATCCGTGCTCACATACTGTATTTTAGTTTCTGTTTAGACAACGCTATGTTGGCAACACTGAATTGCACAATCCAAGCAACTGAGATGAATGCATTGCA
GGTTCAATTCCAGATATCTTCTCTCTTAAAGGTGAAGCATGATGTTAAAATACATCCAGTTTTTGTTCACTGACTACTATTAATATGCCATACATGGGTTTATTTCTCCCAAA
AGTGTGAACATTGAGCCTCTCAGGCACCATCTAAACATTGAGAACTGCCTGCTCAGATCTGTCAATCTCTTTCCAGCTCAACCTATAGCGTGAGT

LG8

ref-61591

22.514

AAAGATGAAGCGATGCGAGTGCTTTTTTTGA

LG8

ref-39362

25.429

AAGACAGACTCGAGCTAATTGCATGAGCTTG

LG8

ref-8251

29.324

ACTTTTGCATCGAAATATTTGCCAGGGCTCG

LG8

ref-43495

33.865

CAAACATATTAACTCTGTTACCATGCCAAACACTCCTATTTGGGTGCTACACTTGTCATAACAGAATGTGCAATGTCACCCACCCATTGTGTACTGAATTTTAACTGCTTCC
CTAAGGCTGGAGATTTCATTTTTGATCTGGCTTACCCTACAGTTTCGTGGACTTCATGTTGTCATTTGCAGCATTTTCGTATTCAGTGAGTTTTTAAAAAAAAACTTGCTGAA
AGCTTTTGTTGCATCCCGTCTGGTCAGGAAATGGCATTAAACTGCACACATCTTGAAGAAATGATCCAGAAAAACCTACATAAGCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAATTGAG
TATTTTTATCATATTTTTCCCTTGAAAATGCAAA

LG8

ref-14408

34.561

TGTTCAGTAGCTCAAGACGTTAAGGATTGTGTGTCTAAATAGAAATTGACTTTAAAAAAATAAACCTGCCTTGAGAAATTTTCACTGGAGTGAAAAGTCTGACAAATGACC
TGCTCTTCTCTGCTTTCTAAAATAATGCCACATCTGCCCCCTGCTGGTTGTATATTAGCATCACACTTGCATCTGGTTCCACCAGGATGTTGGATTTGAGGTTTAGGCTTGAG
AACACAAAGAAAGAAAAATAAAGTTTGTAGTATGGCAAGATGAACTGCAGAAGTGATTATGGTTTGAATATTCTTGAAGCAATGAACTTCTTCAACTCCTGTCAGAGACA
CTCTGGGCTCAGAGCCAATGAAGGAGAGGCAGGGA

LG8

ref-23753

35.463

ATGCAGCGCGCGACTCCACTGCAGATCTCTG

LG8

ref-16790_32

35.81

CCCCTATGGCACAAGCCCAGACCGCAAGAGGTACCGTAGCCAGAAGTGGTGAAAAAGTTGCTTATGTTCCAGACATTGTGCCTTTCTAAGAATGATCTAATCTGAACTTAT
TAAATATAACTCGCAGTGCATTTATATACCAAATCTTCATTTTGAGTTAATTCTCACCTGAACTACTGATCCCCGGGAGCTGGGTGAAAATGTGTCTTCCGAGTGGCGTGCA
GCGATGAG[A/CJAACAAGCATGTGATTTAAAGATTGTGGGTTCAATTTCTGCCTGGTACAACTTTATAAAAGTGTGTGTAATGTTGTGTCACTTCAATTCCTTTATTATCTGA
GTAAGCATTGTACTAATCTTCCTTCCTGTGTTTTTTGTTCATTTTGAGTTCATTCTCATCTGAACTTCTGTTCAGTTTGAGTTCATTCTCACCTGTACT




LG8 ref-16391 46.073 TGGTCCTGATCGAGAATGTTGCTTCTCTTTG
LG8 ref-24745_31 46.619 TTTTACTGCCCGAAGTTGCTGCCCGGAGGC[A/G]T
LG8 ref-71550_19  47.197 AATTAATTTGCGAATCAC[A/G]TGCGTGCCGAACT
LG8 ref-71550_23 47.21 AATTAATTTGCGAATCACATGC[A/G]TGCCGAACT
LG8 ref-69899 47.917 TAGTGGTGTTCGAAGTAGATGCATATGGGAA
TGATGAGAGAACATTGTGTTTGGTACATTTTTCATCTTCAAACCAAATTTGGATTTTGGTTTAAATCCCGTCTGGCTAGCATGCTTCCCATAAAGTTTATGCATTAGGTCTGT
LG8 ref.50683 27 48.053 Chrl7 24434816 AAAGGTGGAGAGTAGGTGGTCTTTTGCGCTGTTTGAACGCATTTGACCACATGAGCATTTATGCTAGCAATCCAGTCGAATGC[A/G]TTTTCGACTACCTCTGGAAGTGGTT
- GAAAGTGGACAAGCTCAAAATGTTTTACAGCCCGTTTACACCTGTATTTAGCGTTGTGATCCAGTCAACCAAAACGCATCTTACTACAAGGTATAAACAGAGCCTAAACTA
TAGGGTACTATAGGGTAAATTCAGGATGATTGGGACA
LG8 ref-66907_19 48.431 TAGGGATGCGCGAGACGA[C/T]TGCTCTGTAAAAT
LG8 ref-66907_15  48.509 TAGGGATGCGCGAG[A/G]CGATTGCTCTGTAAAAT
LG8 ref-54299_17 48.692 ACTAGCAAGACGAAAC[A/G]JCGTGCAAATGATAAC
LG8 ref-54299_32  48.707 ACTAGCAAGACGAAACACGTGCAAATGATAA[C/T]
GCCCAGAGATGTGTGTGACGAGTGGATGAGTGGAGTGCCCTGGGTTCTGATGACGTACTGCAAACCAGGTGGACAGCCCAGCAGGGCGTTGGTAGAGGCATTGGATGAGG
LG8 ref.30898 48,962 GCACAGAGGTCTGAGACCACTGGATGGGACTTACAATGATGTTCTCCGGGAGAATAGGGTCAGGTTCTTCGTTGGTCTCCTCCGAGGTATAGAGAAGGAACGAAGCGTCT
GCTTTCACATTCTTTGGGCCAGGACGATAGGAAATGTTGAAGTGGAAACGTGTGAAAAACAATGCTCAACGAGCTTGGTGGGGGTTCAGTCTCTTAGCATCCCTCAAGTAC
TCTAAGTTCTTGTGGTTAATGAGTACCGTGAAAGGGTGGTTAGCGCCCTCTAACCAATGCCTCCACTCCTCTAGTACCAGCTTGATGGCTAGAAGCTCCC
LG8 ref-13830_9  49.422 GACGTCTG[C/T]IGCGAACGGGGTGCACGAGGGTAT
LG8 ref-71595 49.976 TTGAGACGCGCGAGCGCGTTGCGCGCCTGTT
CCCAAATGCAGTGCATTTTTCTTGCCCTCTTTTGATTGACAGGATATATCAGCCGATGCAAATCATCGATGCAAAATTATGAAATTATGAAAAAAATACTAAATTGTTATGA
LG8 e£38882 6 50.657 AATCAGTTGCTAAAATTACAGATGCACCGATATATCAGCCAATAATCGGTATCGGCCGATAAAAGCAAATTTTCACACTATCAGCTATCAACCA[A/G]TGCCGATATCAGT
- GCATCTCTAATTTTAGCCACTGATTTCATAACAATTTAGCATTTTTTTTTTTTTCATAATTCCCATTTTTGCATTGATGATTCGAGTAGCAAATTCTTACTGTTTGAACAGCAA
ATACAACCATAGTCTATAAATACTTTACAATTTAAATCTGCATCTTTCGTGCATTGCAGTAATTTGAATGAAAAGGCAAATTGTGACACAAGCTTTGT
ATTTTGTGATTTGGTAAGAAAACAATTACACTTTTTTTCTCACTTGAATGTATTTTGACTTTCCAATCCAGAACAACCTTTTACTGTACATTAGATGGTAAGTGTGGCACCAG
LGS ref-43905 51.001 Chré 38933135 ATAATAGCGCGTGCCCTGCCTTTCTTATCTTCCAAATACACACTCTTCCTTTACGTGACTCTGGCGGCAAACCAGTCATTGTGGTTATTGCAGACATCCATTAAGATATCCAT
CATTTGCATGCTCAGCTTATGGATTCTAAATGAAATGATCGATAGATTTGTTCGTAGAGAGAAGAAAACAACTCTTGATGTAGTGAGAAGAGAGGAAGCTCAACAGGAGG
GGCTTCACAGTTGGCAGTGTGAACGTAAATGTA
CTGCCTCCTAATGTCCTTCCTGTGCCTGGTTCTCTTGTGCCAGTCTTTCAGTGCGCTGTTGCTGAGTTCTAAAAACTATTTACACGGCGTAAAGGTGGATGAAACTGTCACAC
LG8 ref68005 14 51505 CTGTGCACCAAAAATTTCACAGTCTACCACTCTCTTTTCGTAGTGCTGTGTCAGAGGAATTAAATCGCTTGCAAACATCTGGGGCAATAGAATGCATCGA[C/TIACCTCTGC
- ATGGGTGTCACCAATTGTTGTTACGAAGAAAGAGTCAGGTAAAATTAGGATGTGCGCTGACCTCAGAGAGCCGAATAAAGCAGTGATCATGGACTCTTTTCCATTGCCACA
CACAGATGAACTACTCTCTGCTCTAAAAGTTTCTACTGTTTTCTCTACAATTGACCAGACTAATGCCTATTACCAAGTGTCGCTGCATGAGGACAGTCG
LG8 ref-58408 51.548 ATTCTGATGACGAAATTCATGCCATGCACAC
CCAGTCCTGAGCACTCTCGGTTGGATGATTGGTATCGGGGCTCGGAGCGTGACTCACAGCTGCACCGCACCCTAGTGCCTTTCTTCACAGAAGTGCATGAGGAGTTTACAA
LGS ref11594 51792 AATCGTGGAACACACCTTTTACTTCCTGGTCCCACTTCACAAGCTCTTCTGCCCTCACTATCCTCAACATTTTTTCCACCTTTTCCCAGATGGAGAGTGCAATTGCGGTGCAT
TTATGGATGCAAAATCCCGCCACTTGGTGGAATTGTCCTAGGCTCCAGTCCAAAGCCTGTAAGTTAATATCGTCTCTGACGGCAAAGGCTTACAGTGCTGCTGGAAGGGAT
GCCTCTGCTCTGCATGCCGTGGCCATCCTGCAGGTCCATCAGGCCAAGGCACTCAAACAGCTGCACGAGGGTTGTTCTAGGCTAGGATTGATGCAG
LG8 ref-27015 52.863 TTTTTGCAGCCGACATTATTGCATTTGTAGG
TCTAGTGAACCGGCAGTTTACACAGAAGTACTCTTATCTGTACTTTTCACAGGTAAATTGAAATTGAAACCGTTGATTCACTTGCTTTCTCACACGCTGGGTCTCTCTCGTG
LG8 ref-55271 53.375 AGCATAGTTTTATTTATTTAGATATAAAGAGCAATATAGTCTAATGTTATTAGATTGCTCAACAGCAGCACTTCTTTCCGGCCCGGAACCAGCTTTTCTGCAGTGGAAATGC

GTGGAATGGTTCGAGAATGGAGACAGGCCGGGAACCCGCACTGTCAATGGAAAAGGGGTATCTGAGGGCAATGTTTGCTCTTTGGCTGCCAAATAAGCTTAAATAAGCAG




GGGCCTTTGCAAAAAAAAAAGAGGCTGTGATCAGA

LG8

ref-28745

54.083

TATAACCACACGACTCAATTGCACCCATGTG

LG8

ref-68729

54.38

ATTACTTCTTAAACAGCATTTGCTTGGTGATGAAATGTGCAAGATGAAATGAGAGTGAGGTGTTTTCCACCTGGCAATGGTTTGAGAAATGTTTGTAGGTCACCCAGCCAT
TGGTTCTGTAATGAAACAAGCTTTTATCTGTAAGTTACAGCTGTGTCACAAGGCTTTGTTGTACCTCAGCATCATCTTCTTGGGTCTCTGACAGTGGTGAGAGAGAGAAAGA
GAAAAGTATGAATGTGAAGAGGCTGTATTCCCCAGTGGGCTTTTATACTGAGAGGCTCTTCACAGCCAGCCTAATTATAATGTTCAGAGTCATTGTGTCATTATGCCCCCTT
CCCCCTTTTTTTTGTGGAAAAATAGCTGATGAGC

LG8

ref-61585

54.38

AGAAAACAAGCGAATCATCTGCGTACTCAAT

LG8

ref-47586_26

54.741 Chr7 42037467

GTTTTCATTAGAGTAATAATAAAGAAGCTCTCCTACATTCATTGTCTCACTGTGCTTGGAAAACTGCAACATCAAAAAAAAAAAAGAGAGAGAAATTAATAAATGTATAG
GTATCGGTATCGGCGAGTACTAGAAAAAAGTATCGTACTCCTGCTCGGTCCTTAAAAAATGGTATTGGTGCATCCCTATCGGTG[A/GJATGTTATGGACAACGAGCACAGG
TGCATTTTATTGATGGCATTTTGAATGCACAGAGATACCGTGACAAGATCCTGAGGCCCATTGTTGTGCCATTCATCCACGACCATCACCTCATGTTGCAGCATGATAATGC
ACGGCCCCATGTTGCAAAGATCTGTACACAATTCCTGGAA

LG8

ref-66922

55.379  Chr6 32970944

TACATCAACGGGAATCGTATTTATTCAGCTTTTAGATTTCAAAAAATGTAGTGTAGTTGCATGATAATGTGGCCTTGTGTATTATGTTCCACTGGTGACACCTGTAGGCATC
AGATGGGAAAAAAATATATATTTTTTTTTTTATAGGAAATTTTCCCAAGAAATCTCAATCACAAAATTATTGCTCTTACAGAAGATACGAAACCTACTCGATAACATTTCAG
CAGAGTAACAAACATGTTTTACAATTTGATGACATTTTATTTGTTTATTCAATGCCTCTGTCTGTATCCTCTAGGTCTACCAACAATAATACTGATCATCTGGGTTCTAGCAA
GGAATTTTTTTGATAATAGAGGGTAAGTCCAGATTGATCTAAACTCATATAGACACAAACTTCACGTTTCTGACAGTAACACTAGTGTGTGATA

LG8

ref-41037

55.442

ATCCAGTTTAAATGTCTTCCACGATGGGTAAAAGTAAAATGAATATAAATAAACAAATGTAATCTTAATAAATACTACAATAGCAATCTGAACGATCAAAATGCAAAGTG
GCTAATTGTATATATATTCAGAAATTGGTTTATACTTAAGAGAGCGTAACAAATTACTCGCTGAAACAGTCACTGGGGTCGTCTTGCTTCCTCATAATTTCAAAAAGAATCA
TTAATTGATTCAAAAATATAGGACCGTCTGGTGGATGAAAAATAAGAGGGAAGCTGAAAAGGAAAGCAATTTCAGAGCAGAGCAAGTTTTACATGTGTTAAAGAAAGAT
GAAGACAAAAAAAAAATCTTTAGAATATTGTGCACTGA

LG8

ref-68035

55.671

TTAAACACACAATTAAAATTCATTTGATATCTTTGGCTTTGAACTGAACTTTTTTTTTTTCTTTTCATTTGTTTTATATTGTGTTGTATGTTTTATTAAGCACCCTTTTTTGTGC
AGCACTTTAAAACTATGTTTAACTGTAAAGAAAGTAGGTAAGAAAACATCAACACCATGGAATCGCATCAGTATCAGGACTCAGTTAACAGGCATGATGTACAAAACCAG
CTTGTTTCTCACATCCCACACAGCTCGCCTCCAATCCCAAACCCCTCTCCCCCATCTGAAGAGCAGCCACTCCGATCTAGGAGCTCTCCCACTTACACCACCACTCTTACTA
CAAAGAGTGAAGGCACAGATCCTCAGTAAAGA

LG8

ref-51877_31

56.159  Chr6 31204299

ACATAAGATGACCTACTTAGGTCTGGGGCAGGGCGGGTGCGTTAAATCGTTTATTTGAATTATTTTTCCATAACTAGTTAAGTAAATTAAAGTGTTAAATTGACAGCCCCA
GATTATTTTAATCGTTATTATTTTAATCAGCTTAAGATATTTGGCAGACCCCTGCAGTTCCTCACTGGGCACTCTAGTCGCAGACAAA[A/G]JCCTATGATACAGTAAATATCT
TTATCTTGACCACGAGAAGATAGTTGTAGGTCTTACTGGTTTTGTGACATCATAAGTGTGACAAACAGCACCACTGACAGGAACGCAATGATCAGTAGCAGTATGTATGCT
GCAGGGTCGCTCCTAGTAGCTGGATGACAAAACAAAAG

LG8

ref-32815_17

56.222

TCGGCCGAGGGACTCCGCACGTGAGGAACGACAGATGGTCAACATTAACGTCTACAGCACTTCAAGGTCATCTGCAGTCATTCAGGAGGTAAAGTGGGCATGATTGTGCA
TGTCTTTCACCAGCTGGTGTAACACTAGAGTAATACCACTTTCACCGGGTGCTTGTCAGAATCAAGGGTGTTTTAATTGCTTGTAAGAGAGGTGAAGGGCCGATATI[C/T]GT
TGCAGGAGTGGGTTCGATTACTGAGGCCGGTGAGCGCCTGCACTAACAAACCTCACAAGAATCGATCATCTATATTGATAGACGGTTGAATGAGCTCCCCAGTGTTGACAG
CTATGTGCCTGATCCAGATTTGTACACTATCAACTGTAAATAGTGTGCAAGATTGGAATTAGAGCATCCCAAATCGTAATATATTGAAAATATTATACCAAA

LG8

ref-36216

56.733

CTCCTGAACACGATGTTGATGCTGTTTACTT

LG8

ref-48409_24

57.357

TATTTAGATGAAAACTGCATTTTGGTGGCCTGAAAACGCTAACTTTGGAAAACAGGTTTCAAAGGTCAAGTTTTTGAAAACGATACCATGTAAACTACAAAAACACATGCG
CAGTCTATTCTTTACAAAGTGATATCGCCAACTACTGGCCTGGCAGCATAATACAGTGTTATAGTCGTTTTTTGCAGATCTGTGTGAACAGGATCATTTCGACAGCATTGCT
G[A/G]JCTGTACGCAATAAATGCACAGAAAAAACTTTTCCATTTTTAGTACATCGCTGTCATGTAAATGTCAGTTGTTGTCTTTCTAAGGGTATGTTTACATGACAACGATGTA
CTAAAAAAACCAAAAAGTTTTTACTTTGCGTTTTTCGCGTACAGACAACAATGTTGTCAAAATGATCCCCGTTCACACGGATCCACGAAAACAATGCTG

LG8

ref-45322 17

58.19

GGCTCCTCCATCCCTCGGGCTCCACCGTGATCCTTGCTCACACCGACGTCGCATCAGTCCTCCGGCCCCCTGGCTCTACATCAGCCACTCGTCGCCATGACTCCACCTTGGT
CTCCCAGTCCTTTGTCACCAGGTCTCTTGGTCCCACGGATGCGCCTGGGCCTCTACATCTCCAGGCGGCATCGC[C/TIGTTGGTTGGGCTCAAACTACCACCTTGGCTCCTCC
CTCCATCACTGCCGCCATGGATTGCCTCCCTCATGGCTGTCTCCTGGGTCATTCTGAGGTCTTGCCGGCCATTCGTTCTTCCCTGGTCCTGCCATCTTCCACTCCTCCATGGA
CCCTTCCACCATTCACTCCTCCATGCTCCTCCCAC

LG8

ref-33372

58.297

ATCCAACAGACGAAGTTAATGCTGGTTCTGA




LG8

ref-9407

59.193

ATTATCTTGCCGATGCTGATGCAGCTCTCTC

LG8

ref-47967

59.569

CCCTGGACCTCGAAGCATGTGCTCTACCACT

LG8

ref-57855

60.216

Chr6

27524668

ATTGCGTTTCTTTGACAGAGTGGCAAAAAGTTCTTGTTCTAAGCAAAACTTTGGACAGAGCAGAAATAAAGTGGAGCAGACGGGAAAATAAAGTAACGTATACACACCCA
GGAGTTTCTTGACCTCTTCCTCGCTCATGAAGACGTTTACATTCGGCCTGTTGTTATTGTTTATGCCTGGCGCATTGCTCGGGTTGGCGAGGCATCGGGCCCCTTCGAGAAG
CAGGAGGAGAAAGAAACCCCCTAGTCTCCACAGTACCGTATGCTGCCAACCCCGGGACACCGCCGACGCCGCGCCTCCACCGGAGCCCCGCGCTGGCAGAAACATCACAG
CCCACCGTCGCGTCAAAAAGTCTTTGAGATCGAACTG

LG8

ref-40411

60.88

Chr3

36455863

TATCGCCTATATATATATAGTCCTTGTTTGAAGTATCAGCTAGATGAATACAGGTAAATGATGTAAGTGGGTTTGTTTTTGAATTATTTAAAGGGATAGTTTACCCAAAAAT
GAAAATTCTGTCATCAATTACTTAGGGGTAGTTCACCACTGGCAAAATGGACTTTCAATAAAACTTGGCTGCCTATGCAGAAGAAAAGAGGGGAAAAAAGAAATTAGTGC
TACCTGACTAGAGAAGGGAAAAAAAAGGCTGTTGTCTTCTCTTTTGCCAAATAGGTAAAACTTCAACACCCATAATGCACTGTACCATAATATGCATGTTGCCATCCAAGG
CCACGCCCACTAGTCTGCAATGTATATGCTTTACCAGAGTGAAATACCACCTTGCTTTAGTAGGAAATAATTCTTAGCAAACTTTTAGTTATAATGGT

LG8

1ef-22710_6

61.361

Chr9

1601283

CTTTTATGACCACAGTGTATGCATCTTGTGATGGCTACTTCCAGAAGGATAATGCACCATGTCACAAAGCTCAAATAATTTTAAACTTTTTCTTAAACATGACAGTGAGTTC
ACTATACTTAAATGGCCTCCACAGTCACCAGATCTCAATCCAATAGAGCAACTTTGGTATGTGGTGGAACGGGAGATTCAGGTGTGATGGATGC[C/TJAGACGAAAAATCT
GCAGCAACTGCGTGATGTCATCATGTCAATATGGACCAAAATCTCTGTGGAATGTTTCAAGCACCTTGTTGAATCTACTTCATGAATAATTAAGGCAGTTCTGAAGGCAAA
AGGGGGTACTAGCAAGGTGTACCTAATAAAGTGGCCGGTGAGTGTATAAACATATTTGCCTAAGAGTTTTTCAGTGTTTGTAGATGAATAATCCCTTCCTT

LG8

ref-22710_7

61.579

GGATGC[A/GJAGACGAAAAATCTGCAGCAACTGCG

LG8

ref-434

62.214

AAATGGTAAACGATACCAGTGCTGATACTGG

LG8

ref-411 16

62.423

Chr6

26111082

AGAGCCAGGTGCGCTGAGATAATGTACTGCCTCCCGGCTCCTGTCCTCAATGCTCTTCCTCTATGACAGATGGGTGATAAATATGCTTGTATCTAATTAAATCAGTAGAGGT
TATTGGGATCAATCCATCTCACCTGCCCCTCCCCACCTGCCCCCTCCTATAGTCCTATCAGCCATTAATCTCAGCTTTGTTTTATGTTCCGATAATGTCGACA[C/T]TCCTGCC
TGCCTTGAATTACATCAACTTGATTACCACTGAGATGCTGCCACCTGGCACCCTGTTTTTTGTTTGTTTAAAAGGTTAAAAAAAAACGGTTTGACCTGCGACATAGGTTTCC
TGTAAAACTTTAGCATCATGCAGTTCTATTTGACTCTGATGACTTCCTGCAATTTTTTTGAGCATGGATTCTGTTTAAAGGTAGGGTAGGCAATATT

LG8

ref-69403

62.665

ATTGTTTGCTCACCTTAATGTTGTTCCAAACAGATTTCTTTTTTCTGCAGACCACAAAAACAGATATTTTGAAGAATCTTTCAAATACATAGTTCAGGCATGAAATTCTAACT
GAACGCTGATTGGTTATTTCAAAGCCGTGGCACCAGCCAATCTGAAGTACTCCTAAATCCACGTAACCATATATATCGCACCCTAGCCTGCGATCGGCATGAAAGCTTCTG
TTTTCCCTCCTCCTCCTCGTCTCCAGCTCCACCTGAGATCTGCTACGGGGGTTCTACCATTTTCTCGCAGCAGCCTGTCCTTTTGTTTTTTATTTTAACTAAGCTGAACAAATT
ATTGCTGAAAAATTATTATTTGCTCAGCAGC

LG8

ref-9210

63.039

GGAGCAGGTGGAGAACAGCATCCTTTACATGATCAGACATGAAGTCAATTAGATGTGTGAGGAACGAAGAAAAGCATATGAATGCAAGGCACGGAGCAGGGGGTGAGGC
AAGTCTGATGGCTAAAATGGAGGTCAGCAGAGGCAAAGTCAAAATAAGATTCATCGTAAATGGAAATGCAGCAAAGAGCTTGGGGGGAAGGAGGCTGGAGACTTTTCAT
AGATAGAAAAAAAATGTAATTGTATGGTCTCAACAGTTGATTTTAGAGTGTAAATGGAATCAAATCTGAATTACTTTTGTCATCCAAATAGATAATCCTCTAATTCTAAAT
AGAGTTATCAGCCATATTTACAAGCATCATAAGCATTTTT

LG8

ref-41495

63.169

CAAAACGATTCGAAAACTTTGCTGGAAGCTG

LG8

ref-37382_17

63.349

GTTGCTAGACCGATTG[C/T]TTTGCAAGTTGTAAT

LG8

ref-26840_7

63.631

AAAGTATTATCACCACTAAGATTATTGGGAACATCAGTGGTTTTTGTTTACAATCTGAGGGCAGTTATGAGATGAATCTTTATTGGTAGATGTGAGCCTCACTTCCTTCCTT
TCTGATGCTTTGCATGACTGCAAAACAGCAACAGTAGGCCTTGTCATTTGCTGGCAGACTTTTCTTATCTGAGCGCTGGAGTCTGGCAATCTGAT[C/T]JGGCGAAGAGCTTG
CACCTTCTGTGCTAGATTTAATTGAAGCATTTGGTTTGTTATATTAGAGCCTGTCATCTGACTCTTATACCTAAACATGAAAATAGTGGTGGTTCTTTGAAACAGCAATTTCT
TCAGCTTTAGTGCTTGTGTTGCAGTTCCACAACTGACACCTACATAAATGCTACTAGTTATGTACTCTTTATCAAAGTTTAGCACACAGCAAACAAAA

LG8

ref-39679

63.728

ATTTGCTCTGATTTGACTCTAGCCACAAAGTAAGTGAGTAACCCATTCGTGGAGACACCAACAGCACATATCTTTAACAGCTCTCTGAACTGACGCATCAATTTTTTGTTTA
CTTATATGTAATTTTAATGGTCATTAATTATATGGACTAACATATGGTAGTTTACCATGGCATGTAGGTCAATATTTGTATTATGTATAATCACAATGCGATGTCTGTGCATT
AACACAATGCACAGATATTGTGGACCAAAAAACGAAAAACAAATAAATAAATAGGTGTGTAGAGTGATTCCAATAACATTTGTATGTTTTGAAATTTATTTGTCAGGAAC
AAGCATTCCTTCCCTCAAATCATAAGTTTTTGGCAGTCTATAGAAATATATCCAAATATGCATTGATTAAAGACAGTACAAAGCAGTTCAACAGAA

LG8

ref-68151

64.166

GGGATCATTTCGACACCGTTGCTGCCTGTAC

LG8

ref-30062

64.55

CCTCCCGAGTCCCCACCCTCAATTTGATGGCTCCCCCACCAGTCCTGTCCAGCTGTCTGGATGCTCTGGTTCCGTCCAGAGACCTTCATCCTCCGATGCTCCTGCCCAGCTTC




CTGGTCCCATCTCATTTGCTGGTTCTGTCCAGTCCCTTGGATACACCAGCTCCACTGGTATCATCCAG

LG8

ref-4422

64.605

AGTCAGAGCACGAGATGTTTGCAAACAATAA

LG8

ref-60017_32

64.969

AACATTGCTACGAACCAATTGCTCTAGACTTI[A/C]

LG8

ref-38994

65.149

AGATCTGCTACGATGCTGCTGCAGAGCAAGT

LG8

ref-29047

65.486  Chr6 46834151

CCTACTGAGGACTCAGTTTTGGCCCCCAAGGTGTCCTTTATCAAAAGCGATGTTCATCCCCGCCTGACAGCGGTCAGAATGTATTGGTGTTCTTGCTGGGGACCTTAAAAAC
ACTTGTCATTACTTCTCATTGCCTCTAGCCTGTGGTAAGAATCAAATAAATTCAGTTTCACTGAGAGGAGTTTCCAGCCAATCCCGCGTGTCCTCGTGCGAACCCTGTGCTT
GGCATCTTACAGGCAGCTTAATGAAATTAATATATCGGATTACCTTCAGTGATTGATATGCTACATCCAAATGTAAACCATAATCTACTCTGCTGAAACTTGGACATCAGC
AAATCTGATTTATTGCAGGTACTTTAAGAAGAACTTATTGCATCTCTCCTTTCCCATGAAATTATAAAATGAACCTTTTGGATGTCAGCCATTATA

LG8

ref-21664

65.748

AGTTTTCCTCACAAATGACAACAAAGGATCATTTTTACCTCAGTTTTCTTCCATACTCAAACGTCTGGTCACTTCAGCTATAGAAAACAACATAAAAATAAGTAGTAAATA
ACTAACGTCTTGACGTCATTTTATTTTGTGTATCAGTCAAGACATGTTTACACATTCTTAATTCCTCCGCCCCCTTTCTCTCCTTGTTGTGAACAAGATTGACTCACATGCCA
AATGAATTAACGAAAAGAAATGCCCCCTCTCATCAGACGGCCAACAGACCCTCGTTCACGAACGAAATGTCGTGTTCAGTGCCGAATCTTTTGTAAACAAATCGTTTAAAA
CGCCGACTCGTTCAGTGAAGGGGGCGAGCTCGTTCGGTAAGTCCAAATGCTCCTTCACAGCCCACACTGGAATGCTATTGGCTGGAACTAGAGACA

LG8

ref-70052

65.842  Chr6 45068286

ACAGAATTGTCATTATTGTGTGAACAACTCTTTTAAAAAGAGCAACACAGAAACTCCAGCATAACAATTTACTCCCGTTTCAAACACACAGTGCATGTGCCCATGAAACCA
CCAGCCCCAAACCCAAATGGAAGGACTAATATGATAGAAATATTAAAAAATTGTGTGAGGATGGGTGCGTTTGAGCATGCATTAACTTCACTCAAACTGTGATGCTCATGC
ATTCACACTGTTTGATGTCTGTATAAAACAAGCCTTGTGTTTCAAATAGTGGAATGTAAGACTCTGAGTCAGGCAGTTCAACCTCATTTATCATAAACATGTCTCGGATGAT
CTGCTCAAAATATTTCAGATTTATAATTGTCACTACAAACACTGTTCTCAAAGAGATTGTTTTAAATTGCATCAAAAAATGATTAATGAAACAAGAA

LG8

ref-47022

65.918

GAATGCGAATTTTACCAGGGGAGCCCCGCCAAAATGCCTTTGGGTTAGTTTTGAGGAGCAATTGGGCGGGTTTTGTTGTGAAAACCTGGCAACCCTGGTTGTAGCTGAGGC
CTGGAAGAGTTTGTGTTGTCGGCATGACAAGAAGACGCTGTTTTCAGCGCTATTAATCCACTTTGCATGCACTTCATTCGAAGCACTTCATGCAATTCTCACGCTGAAATTC
ATATGGGAAAAACCAACGCCACTGTTACTGTTCGTATCACTAGCTATGTTTCTATCACCTTGTTTTTTGTTTTTTGCGCTTTTTCATGTATCGCATCAGAAACAAATAATAAT
GGAAACGTCCGATTTCGTGAAAAAAATTTCCCT

LG8

ref-73427

66.112  Chr6 23212178

TGTCCTCTAAAAAAAAAAAAACAGTTCAAATGAATCGATTCAGTGAAATGAACTCTCTTTACGCTACTAAGCAACGAGGCCAAACACAGCGTGCCACTGTTGCCTAGATA
CGTGTGTTTGGCTCCTGAAGCTAGCAGCCTTTTCAACACATATCAGAAGCTGAAAGTTGTATCACGATGGCAGAAGACACGCAAGAAGTCCCTCAACTCGCATTAGAAGCT
GTTATTGGGTTTAATGGTAAGGTGAACTGTGAACCCTCTCGCATTTGATTGTTTGGTCTTTAAAATTTAAACAATACTCTCTGTATTTGTTAAGATGAAAGTTATTCAACGGT
ATCAAAGCATCTACATTGTTTATACAGGGCATGTG

LG8

ref-60419_29

66.285

GCTTCACAAACGAGGTCAATGCAACGCT[A/G]GAT

LG8

1ef-60419 2

66.286

G[C/TITTCACAAACGAGGTCAATGCAACGCTGGAT

LG8

ref-57516

66.31

TGTGCTTGTTGGATGAATTTGATTTAGTTCATTATTCCTTTTGTTATTATTGGTGTGTTTCCAGATATGTCATAACATGCAGCATTTTTGAAGGAGCTGCCATTTTTGCCACAT
TGTGCACTATTTTTGATATACTATGCTATCATTGGTTGTTTGATTGGGCTTACCCCAAGTGCCTCAAAAATATCTGCGGTTGGTAACTTTCCATGTCGATCAGATTGCTTCTC
CCAACAGTGGCATATCTAATCTGCAAGACTCTGAATGTAAAGCCAAGCCTGTTCGCTTGAAGTGGAGAGTCTGTGGAGAGACTGCTGTCCTAATCTGATCCCAGCTGTCCG
GACTTTCCTTCAGATTGGTAGGAAACTTTGCAATGTTGATTTTGCAACGTTGTTTCATCGTACTTTTCGTACAGACCTTTCAATGTTGAAGTA

LG8

ref-11563_25

66.772  Chr6 34242308

CACGGGCACATGTGAAACCCTTTTTCACATATGCCAATGTGTGTAGAGAGGCTGGAGGGGCAAATCTGGAGCCTGTGAAGAACTTGGAAACGTGTGTGCAGTGGCAAGGC
TTTCCACGCCGCTTAATGAAATGCTTAATGACCTGAAAAGAATCCCTAACCCCAGAAGTCACTCACCAGTCAATTTGAGCTGACATGCACTGTTGTTGCTCGAACCACTTGC
TC[A/GIATTTTATTTCTTTTTACAATTCTTTTCTTCTCTCACTCTGTTTTTCTGCTCAACAACATCCATGGGGCTTGAGTTTTATGCTAAAATGTTATGACAGGAGAAGTTGGT
GGGAAAAGGTCTTCAAGGGTTTAAAATTTTCTAGAGGTCAATCTGTTATTGTGTGTTTTATGTGGTTGCTGTATGTGTCCTTTGGATAAATACATAAAA

LG8

ref-40712

66.972

GCACTTTGATATTCTTCTCGTTATTTCTCTATAGCGACTAATAAATCGGAAGTCTCACACATTCACAGAAAACACCTTATTTCCGCACTGAAAAATAAGGATGGACTAAACA
TGTAATACGCATGTGCATGCCGTCGCCGTTTTCACAGATTTGTATTTTTGCAGTTTACACGTACATGGTAACGGTATCGTTTTCAAAAACTTCCACTTTGAAACCTGTTTTCA

AAAGTTTGCATTTTCAGGCCACCATAATGCCGTTGTCAAGTAAATGAACAGCCAAAATGCGTAAAAACGTTTTCAGTTGAAAATGGTGTTGTGTAAACAGCCCTCAAGTTC

CTCTTGGTTTTCAGCTCCTTGTTGTGTTATGTT

LG8

ref-10740_32

67.14

GCGAAGCTCTCGACCGCGTTGCTAAATAGGC[C/T]




LG8

ref-29210

67.324  Chr7 3608351

CCCCCCCGGTGGGCGTGGTTTTCAGATTATAATAAATGCGCTCTGTCTCTATAGTTTCCCTAGCGTGTTTTACACAGCATTGAGTTCCTTTTTGAAAGGGAACGTCTCAGGTT
ACGCATGTAACCACGGTTCCCTGGGAACGGAACGAGACGCTGCGTCTCTTTGCCATGCTTCGGGGCCCGCCTACTTACAGTCCCTTCAGATGATAAGCGGATGACATGCTG
TTTGGGCACCCCTTTTATACTTGCGGGTCACATTATGATGATGTTATGGGCTGTCGCCGGTCAATATGATATTGCCGAGATTGGATATGTGTTTCAGACAGCGGTTCCCGCG
GAGGCGGTTCCCCTAACGTGTTTTACACAGCGTCTCGCTCGTATGCTAATTGTAAATCATCATTGATGATAGTGATCCTGACAGAATTAACTTTT

LG8

ref-56899

67.404

CTGTCGCTCATTCCCTTTTCCGTCATATTCTCTGCTGTGTCTGCCCCTTGTTGTCAGTAGATTTTTGTGTGCCTCATCTTATGTGCTGTTGGATCTGTGCTGTGTTTTTGTGTTT
TACCTTTGTTTTCTACTGTGCCCAGGATGCCTAGACGAGGAGTTACACAGCTGGCTGAGTGCTCGCTGTTCTTAGTCTCGTCTCTTTCCCCGTCCCGATGGGCATGCACCTGT
AGTGGTCTCCACAGCCTGTGTCCGCAGGTGTCTGTACAGACGGCTCTGGAGCTTGCACACATTGCGCTTGTCCATGTGTGTATCACTACACTTTGGATGTTGTTTATTCACA
AATGTGTCTAATAAACTGTTGCATGAAACCTTTTGAGTCCTCCATTTCTCACATTCTGACACATCGGACACACCCAATTCAAGCCTTGGGG

LG8

ref-32838 24

67.451

GTGAATGGGGGTCAAGCTTTTGAAGCCCAAATAAATGCATCCATCCATCATAAAAATAATCCATAGAGCTCCAAGAGGTTAACAAAGGCCTTCTGAAGCAAAGTGTTGGG
TTTTTGTAAGAAAAATATCCATATTTAAAACTTTATTAACTATAATAAAAAGCTTCCGGCAGACGGCTGGCATATGCATCGAT[A/G]ITGTGGCGGAAGAGTAACCCCTGACC
CGACGCATGATGCAATGATGAACGCGGAAACACAGAGGATAGAGCAAAACAAAACAGAAAAGAGGAGCTTGAGTTTGTTGCACAGCCCTAATTGTTTAAACCGCAAGAT
CTTACGATACTCATACATCCTACGTCATAGTACATTGCATCA

LG8

ref-55454

67.74

CTCTGATGTGTCGAAAGCATTCGAAAAGCCACTAAAGACCGCCTACTCTGTGCCTACTGGCCTAATGCATAAACATTATGGGAAGCACGCTAGCCAGATGGGATTTAAACT
TTGTCGGCTGAAGACTCAAGTTTGGTTTGAAGGCTAAAAATGTACCAAGCACAATGTTCTCTCACCATTCCTGATTTCTAACAAGCACTCAATGCGTTCAGATGGTCTTGCA
GCTGTCAGAGCAGAAACGAAAGCTATGCTCTCTGTATGTTTTCCGTCGTCTCTGGTAGCGTTCATATGTAAATATTATTTTGTCCATTAGATCGAAAGATCTTAAAGAACCC

ATACATTTACCCACCCATAGACCCTCCCCTCAAAGAAATCGGTTGAAAGTGGACAAAATAGATGGATTAAAATAAAAGTGTAAACGGGTATCTGTC

LG8

ref-43053_28

67.813  Chr6 27422984

TTCAAAATCCATGACCCTATTCAAGCAGCCCCTCTGCATTATGTTTATCATGACTTACGCTTATGTCAATAACTCTTGTCATGTTAAGTACATCTGGCCCAAAATATCATAAT
CATGTTCAGTAAACCTGATTAATGTTGTGGAGTATCTGTTGCAGACTGCTGATCTTGCTGTGCAAGGCATCCCTCTCGGTTCTG[A/G]JCTTCGGACCTATGTATTTCCTGTGC
AATAAAGCATTCAGGTCAAAGTGCAGCTTCTTGAACAGCCATGACACACACCAGACAAGACAACTGCATCCAGACAAGTCATTAAGGAAGACTACCCTTCCCAAATAATG
ATTCTAGCAACACCATTATTCTACTGTATCTCTGCTC

LG8

ref-3624

68.055

GTCCAAAAGACGAACTCATTGCATACATTGC

LG8

ref-28618_6

68.228

ACAGAAGGGCAGAGACACTGGACGTATATAAGCAAGGTGTTTATTTTCACAATCAGATGAGCAACATTTAAGCAGGTGAGTGAATGGTGAAACTTCAGGTGAATGGTGAT
AAATGGAATGGTAATACTGTCCATTGTTTTGTAGGTGAAGGATGAAGGCTGAATGCAGGTTTCCAGACACAACAACGGAGCTGGACTTCACACAC[A/G]JAAGGCGATGAGT
GTGCTGATGACGTGCAGGTGTGCGTGATTAGTATTCGGGTGACGGTGAAGCCTGGCGTTTCTGTGACAGACAGCACTACTTATAGGATATAACCGATGTGTTTATGTGAAT
ATGAGGTAAGACATACAGTACATAGTGACATACAGTACATAGTGACAATATTTTGGTGTGTATTTGACCACAAGTGCAATAAGCCATGAAAAAGAGGCAGCTT

LG8

ref-24547 3

68.535

TAAAGGTGACTTGACTTGACATGAGCATTTGTCCTACTGAGAACAGTATTCGAACGATTAGCAAATGCATCCTTAACCATAAATCTGGTGAAATTTGAGTTTGGTAAGGCA
ACAATTACATAACTGGGTAAGTTAGTCGGTCAAGGTCAAGTGCAACCTGTCAGTGCAAAATTCACCGCTATTGTTGATTTTCCTGTGCCTA[C/TJCACACGACGAGAATTAT
GCCGCTTTTTAAGCATGGCAGGGTATTATCGTAATTTTTGTCAAAATTTTTCAACTGTTGTACATCCCCTTACCAGTGTGTTAAGTCCTGCCAATGATTTCGTCTGGTCTGAT
TCTTGCCAACATGCTTCTTGCCTTACTAATCAGTGCACCTCCCGCTCCGCAGTTCTCTCGTCCATTTAAATTAGAAGTGGAAGCACTGGCGCCGTAGTC

LG8

ref-2783

68.657

GCCCAACGAACGACTCCTGTGCCTGTTTGTG

LG8

ref-59821 3

69.087  Chr6 1740915

ACATTATACTGTATATTATTCACTATCAATCGCCTCTTACACTAAATGTAATAAAATCAGAATCATTCTCACGTTTTGGTGATTCCCTAGTATTTTTTGTTATTGATGTTTTAA
TCAGGCCACTTGTCCAATCGGCCAAGTAAAATTCTCTTTTACTTGCCCCTTCAAAAATTGTCGAGCCCTGCTCAAGAAAGCCTTCAAT[A/T]TTTTACCCGATATAGTTGCAG
ATCCGCTGGTGATCATGGCGGTCCGTCCCACTCCGAGACCCATTCCCATAGACATAGACGTCCCCAGCGTCCCTGTGCTGATTCCCCCGATACTGTCGGCTGCCGAGTGACC
GTACTCCCCCTGATCAAAGTGCGAGTTATAGTGGATCCGGGGGAAGGTGCTGCTGGAGGACAGCTGGTTGTTAAGAGGCATCAGGCAGTCGGGTGG

LG8

ref-67683

69.27

CGGAATTTGCAAGCGGAAAGACTGAGCACTGAGCACTTCTCCAAAAAGGAATCCTTTTATTTTTAGTATTTAAAAATGTTTGTGTGCTGCTGCGTCCCTGTGTGTGTAACAA
GCAGAGTGTACGCGTGTTGTGCGCCTGCCTATAGGTGCATATAGGTGCACACCTCGTTTTCAGACCAGCACGCCCATCGGGTGAACAGATGGCCGTGAGTGCATTTGCTAT
TTAAACAACGTGACGCTGGACGTGAAAATGATAACTGCGTCAGGCTGAAACTAGCAAAAAACACTTGTTGCGCCTGGTGTCGCATTGCGCCAGGTGTATGATAGGGCCCA
TTAACTTGCAGTTGCGAGTTATAAAGTCCGAATTGT

LG8

ref-40017

69.473

GCTTTGTGTTCGAACATGTTGCAAGTGTATG




LG8

ref-27381

69.706

Chr6

42188792

TCACGTAGCTTTAGTAATCCTGAAGACATTCAAGTGTTTGATCAGGGTTGTAGCTAAACTGCTGCTGCTGCACTCCCCTTCCTACGTCACAAGGGGAGCAAAATCAGAACG
GCTCGATTTTTCACATGCTTGTAGAAAAAGGCTTACCAAAACAAAGTTACTGGGTGGTCCTTTTTCACATTTTCTGTGCTGGTAGATGTACCAGAGACCCGATTATAGTGCT
TAAACACGGAAAAAGTCAGATTTTCATGATATGACCCCTTTAGGAAAGCCAGGTTCCTGCTTTTGCTTAAGTGTAAGGGGAGGTCACTAAATAGGCTACTTGCCACTTCAG
CCTATAGAAGCCGTTTTTTTCCGATTTTGTTTTTTTCCTTCTGTTTTTTAATACTGCATACAAATTTCATGTATTTTTTGGTTATATTCTAATAATG

LG8

ref-35931

69.719

CATACACAATAATTGCATGCATTCAATTCATTTAACTATATTAGATTAATAATAATTGCACTGTTTGCATCACGATTTTAATGTGATTATTTGTGCAACCTACATTTTGAATA
AAGGTTTTGGCAGAGAACACAAATCTGGCTTGTTAATGATTTTTTACTTGTTCCTCTGATTGAAAAACAATGAACTCGCTGCTGTGATAAAGATTTCTTTGCAAAACTCAGC
GGTGAGTTCAAAAGCACTGGAAGCAGCCCAGATCTAAACTAGAACAAGCACTTTCAAGTTATTTCTGGCTATAGTTCAGCTAGTTTTCTTAATTAGTACAGTATAGACTCA
GGTATTATATTGTGGCTAGCAGCCAAATGCATG

LG8

ref-27700

70.114

AAATTTAAATTATTTCAATATAGACACACACACACAAGGTGCAATAATGAAACTCTGTATTTCATATGATAGTAATGAGAATTAGGGGGTAAATGAGCATAATTTTCCTGA
AAATAATAATTAATTTATTATTTTAATTTATTTAATTAAAATATCTTTGTCTGATACCTACGATGGCTGCATTCCACTCGACTTTTAGACATGCACTCGCAAACTTCCCAAAG
CACTTCCCCTCAGGGGAATCCCTGCCGCCATTTTGTGCGTTCCACTTTGTGAAATGGATGAGGGAAGTATATATGGACAGACCCTCGCTCTTTCGATTTTGGCCGAGGGAGC
AAGTCTACTTCATATGTACACTTCAGGCAGCTC

LG8

ref-45771

70.252

Chr6

5956210

AAGTTTATTGGGCCTAACTTATACATTTTCTAACAACCTTTATGTAAGTAGAAAATTTACCATTAAACCTTTATCTAGAATGCAGAAAGTTTTCCCCCCAACCAGATCATCA
TGTAGCATCACATGTTCTATATAGCTGACATTAACACATCCCTCCTGCTGTGCGACTTTCCAACTGTTTCTGCATTTAAAAATAGTCCTCCTGCTGTGCGACTTATATGCAGC
TTTCCAACTGTTTCTGCATTTAAAAATAGATAAATGCATAATACTAATGAGAAAATGAACACAGAAACATAAACTATCAAGCAGTTTCCACAGTACCACAGTAATCTGACA
TAATAGTTTGGCCTATTATTCAAACGGAAGCAGCATGTGTGAGGTATGACATCACACTCAAAACTCAACAAACTTTTGTCCGTGGGTGCCATCCA

LG8

ref-4540

70.558

ACACCCTTTTCGAACACCATGCTAATTGACC

LG8

ref-67884

70.783

TTCTGTCGGAGACACTTCTGGAAGAGTTCTTGGTTCTAGTAGACTGAGGTAGAGAGAACGGCGTTTCCATGTTGCTATATATATGTAATCCATCCCTACAGTAAACACTTTA
ACTGCAACAAGTAGCAGTCACAGTTGTATCTTCATGTATCATGATTAACCGTTCCCATTTCTCGCTTTGGATAAAAACTTATTGCTCTACATTAATAATGAATACCGTGCGC
GTTTTGTGCCTTATCGCGCTTTTAAATTCACGGAATTGTTATGGATTTGTACTAACATGGAGCAAGGTTTAACGGTCTAATATTAAATCTCGCGCCAAGCAGAAAGACGATT
GCTGCTGCTCATGGGATGCGTCGTCTTAGATGCCTTCTCACGTGACGTTCACTCTCCCCATAGAGACAGAGCGCGTTTATTCTAATCTGAAAACC

LG8

ref-38161 2

71.275

C[G/TIGTAGTAAACGATCGTTGTGCGTGGAGTCGT

LG8

1ef-47955 1

71.829

[C/TITTAATGAAGCGACAAGAATGCTTTTTGTGCG

LG8

ref-47955 4

72.033

CTT[A/TIATGAAGCGACAAGAATGCTTTTTGTGCG

LG8

ref-31917_8

72.985

GTTTGGGGTCAGATTTTTCTTTTTGAAAGAAATTAATATTTTTATTTAGCAAGGATGCTTTAAAGGGGACCTATTATGCAAAATTCACTTTTGCATGGTGTTTGGACATAAAT
GTGTGTTGGCAGTGTGTGTACACAACCACCCTATAATGATAAAAATCCACCCACTCCTCTTTTTTAATCCCCATAAATCATAAGCAGTGTCTCA[A/GJAACGAGCCGTTTGC
AGGTTTCTGGCAATGTGACGTCACATTAGCCACAGGCCCCGCCCACGAATGTTGACAGACACTGCTGTTTTAACATAGAACCGCCCTGAGCGAGTTCACAGCGTGTTGTAC
GCAGTCCGCCATTACTGCACTGACGAGAATGTCTCCCAAGCATTTTAGGTGTTCTGTAGCTGGATGGATTAATCCACATAGCTCTCTCCATTTACTCCC

LG8

1ef-36996 1

75.611

Chr6

5657560

GCCATGACAGAAAATCAAAGAGCAGCCATGGCTACCGCTTCCCCTGGGAGAGATTACATTCTGATGGGTCGCTCTGAAGTATTTGTGGATGAAGGTGAGAATAATACAAT
AATCAAGGCATTAGGAGCGCATCCTTTCCGGCTGGTCTACTGGTAGAGAACGACCCGTCGATACACACCACCTGCTTTCAATGAGTTGCGC[A/G]JGGCTTACCGAACGCAA
TGCCTCCGCCGATAAATTTCCCTCATTCATGTTTTTAAATGCCCATTATAGTTTTAGTGGTTGCTGTGCACTGTGACCTCCTGAAATAGATAGATATTTACAATTCTATTCAT
CTTACTCTCTCTGTCTCGCTCCCTTTTTATCACTTTGCACATCTTATCAGCTCTATAACATTTGCCTTTTTATCTGCCTTTTCAGTAATGCATTTTCCTC

LG8

ref-21089

77.32

TGAGAGAACTCGATGCTGGTGCGCGTCGTGT

LG8

ref-44406

81.071

TTCTGAAATGCGAGCTCCATGCCATCACCGG

LG8

ref-4706

83.738

Chr6

3900335

ATAATTTTAGTCAGCCTCTCACGGACGGGCTGCGTCCAGAGTAAAGGGGGGAGATGAAGGGGCTTCAGTAATGTGTGCAGTGAAGCATTCAGCCCTGTGAAAAACAAACT
GTTAACTTTCTCAATGGAGGGAGGCTGCTGGGGGCATGACGGCTGTGCACGAGTACGTATGTGTGTGCGGCATCTGTATCGAGCAGACGCAGGGAAAGAAAGGGTTAAAA
TTCCTCTAACTGTTCCTAAAAACTGAGGCTGGTGCACCTCAGATGCGTACATCAGCCTCAGTAAGTATTTGAACACTGATGCTACACTTAAAAATGTCGGGATGCCACTGC
ATTCGATACAAAATAAGAAAGCAAGTAACATCTGTGCT

LG8

ref-41858_2

84.201

C[A/TICAGACGTGCGACAAGGCTGCATATCAACAC

LG8

ref-41858 3

84.517

CT[C/TJAGACGTGCGACAAGGCTGCATATCAACAC




LG8

ref-52359

84.934

AAGTTGAACACGATTTAAGTGCCACTCACTG

LG8

ref-68091_15

86.341

CAACCAATATGGATGTGCAACCGCAGTGTGAACAGAAAAATTAATGTACATTAATTAGTGAATAATCTCAATGCTTATTAAGAGACAACATATTTATAGCTACAATTTGTA
TAAAAGTATCAAACTAGTGCTTAGAAACATTTTTGAGTGTTTAGTGGGGGAAGGGGGCACCAATAGGGATCTCGCATAGGGCACCAAAATGGTCTGAAACGAC[C/T]CCAA
TGCCATTAATGCTCCTTGAAGTTAAATAAACACTATTTAGCAGTCTAACAGCATAAGCCAAGAGATTAATTTAAATCAGCACACTCGAATTCTGACCTGCTTTGGAGAAAT
TAACACATCTAATGAAGCAATGTGGCATCACAGAAGGGCTTGACAGCTGTCATTTACACAATGCCTATTTTAAACAAAATCAGTAAAAATGGATGGTTGTTT

LG8

ref-70820_7

87.378

TCCAGC[A/G]CCCCGAGTGAGCTGCCTGGTCCCCC

LG8

ref-70820_3

87.524

GGCACCGTGCAGATACTCACTTTAAATTTTCCACTGAGGAGTCAAGATGGAACCCGGCTGAGCCAGAGGAGGTACATGAGTTGTGGTGAAGGGACATAATGTAACCTAGA
CATTCCCTATCAGTCAGTCACATTCTACGTTACGTCAGAACGACTGACGAATTGGGATCCCTATGGAAGACCCCCCCAACTGCTGCCCTTTC[C/TJAGCACCCCGAGTGAGC
TGCCTGGTCCCCCCGCACCTGCTGGGGTGGAAGAAAGGACAGGCCTATGCACGGAGAATGTCAATACTTGATGTTCCAATCAACCCTGTACAGTGAGACTACTGGATAAC
ACTGAGAAAGTATGTCTATTCCAACTGGAATTCCAGCTGTAATCTTACCTACACCAAACTTTTGAACAAATAGCCTATATGTTCTAAAATAAAGATAGAGATA

LG8

ref-53917

89.13

Chr6

6993442

GCAGACCTGGTGAGCATAAGAGACATAAAACATAAAAAAAAATTTTACTGACTCCAAACTTTTGAATGATAGTGCAGGAAAAAGTATGCAGACATTCCTTTCAAATGAAC
AGCTTTGGCTATTCCAGTATTTTCAGTGAAAACAAATCTAAACACAACACCAATAGTGTATATTTACATACAGTAAAGATGTCACACACCACTGCAGAATCGACAGAGCTG
TTGGATTTCCTCATTCAGAATTTCATTTTCCTTTCATCCTCCTTAATTCTGTTTCAGAGCTCGCTTCTGCTGTCTATTTTGGGAGCCCATTTCTGAAGGTTTCAGGAGATTAGA
GCTGTGAGGCTGGAAGCTCACAACAGCTCAACAGCTCGTCTGTGCATGACCACATACAGCTCACCAGAGACCACACATTTCTGCATGCCCAGACCC

LG8

ref-53852_18

90.338

AAACTATATAGACACTATATATTTTTTTAAAAAATGACAAAAAAAATGAAATTACTAAAACTAACTAAAATCAAAATGAAAACAGAAAATATAACAATAAAATTTTTTTT
AAAATATTAATAACGTTTTTTTTTTTGACAGCTCCAGTGCTTTTGTGAAAACTACAGATCGTACTACCACATTTTTGTATCCCCACTCGCGTAGTCTGATCGAGCCC[A/C]GT
GCATTATGGGTGTTGAAGTTTTCCTACGATTTTTGAAAAAGGGAACGGCACAGTCCTTGTTCTCCATTTAATCTAGTCATATTGCACCGATTCTAAAAAAAAATTATGTTTC
TACTTCATAGACAGCCAAGTTTCATTAAAAGCCCATCTTGCCAATGGTAAATCACCCCTTTAAGGGTACAAACAAGTTTTTTTATAGTGGAAGTCTAAAA

LG8

ref-47458

91.058

Chr6

8405312

TAATTTAATTTCAAAAACCATAAGAAACTTCTTTCAAAAACATTAAATAATCGTAATGATTTCAAAATTTTGACCAGTGATGTATGAACAAGTCTATTGATGATGATATTCT
CTTGATTCAGCCGCACTACTCCATTATAGGACCAACCTGTTCGGTGATTGGCCACAGCCAAAAAAGCTTCATTATTAATATGGAAGGCTTCCCAGTCACGAGCACCGTGTG
TCTCCAGGGTCTGATAACGCACAAACTTCAGCCTCTTATTACTCCACCTATAGATCACAGAGAGCTCTCGCTGTCCGTCCGCTGGGCCCACCGAGTTCGATACCGCCAAGA
ACATCTGGCACACATACAACACACATAGTGATAAATGAGCCTGATACAGACAAACAGAGATAATGTTACACTTATTAGTCAGTCTGTCATTTGGCTA

LG8

ref-64582

93.704

CATTTGTGGATCGCTGCACGCATTTGTGTCAAGACTGCAGACATATCCACAAATAGGTCGACTGACTCCAAGGCCACATTGCGCTGACCAATCGCAGCACACTCGCTACAA
CCAATCACGTTTTGCTTTACAATCGTGGGCAATCACGTTGGCATAGAAAGGAAGTATAGAGAGTATGGACGTGAAGTCACCGTCGACCATTATGACTGCGGTTACACCCAC
TGAGTGGCAGCATTGGATTTCAGCATGAATACCGCGAAAAACACATCCAAAACGGGAATGA

LG8

ref-38600

94.968

TATATCAAATCATTCTGTTATATATTTCGTAACATAGTTGAGAATCATCTTTATACAATGTTTGGTTAAAGAAAATCCTGAAACCTAAAAATTAATTGGTGAATGAAAAAAA
TTTCCATTGTTTTTGCCTATACATGTCATTTTGTCACAGTTGTGTTCAGGCAGGATGATGAAGACAGGCGACCAGATCGAAATACTCAAAGTTTAATTACTAAATCCAAACA
GGCAGGGGAAACACAACATAATGCAACGTAGAACTGACAACTGAACAGAACACACACAGTGAACAGAAGAACTAACGAGACTAATTAATAAGACACAGCTGAACTGAA
GACACTAATCAAATGAGTAACCAAGGATACAAACAAG

LG8

ref-13147_3

96.355

TC[A/C]JGTTAGATCGAAAGATCTGCAAAAGCCCAT

LG8

ref-38884

97.263

Chr6

10523675

TTAAATATGCTTTGTCTCCATAAGGGTTTTGTTTCCTTTGGAATTTTTGGGTTGGACGAGCACCTGATTATTCTTCCATTTAAAAAGAGGTGAATCAGCCGTGTTTGTGTTAT
TAATTTATTATTTGTTTATTTTGGATGTAGTTTCAGCAGCTTCTTTGTGTGTTTGTAGGCTGGCTACTCTGTGTGGTTTTGGTCAGGATGAAAGCCTTGAGTCTGCTGCTGTTC
CTGAGGAAATACGACTGACCTGTACACAGTTTGTGAGATACCACAAAGATCAGTGCGTTCAGGATATTGTTCGCAATAGAGGGTGAGTATGTGTATGTTAAAATGTTATAT
TTGGTTAAAAAAAAAATAAAAATAATTTTAAACGAAATAGTGCCACAGACATATTTTGTTGATCCTGGAACAACATTGCTGCCCGAAAATGTA

LG8

ref-46429 30

99.203

AGCCCGAACTTGATCACTGAAACCTAATTTACCTACGGGTATAAAATAAAGGAACCTGAACCTGAAATATTACTGCCATGTAGAACCAGCACTCTTACTGTAGTACAATTT
TAGCAGCATTTGTATGGGTTTGATCATACTGCTCTCTTTCAAATTCTGACAAGTTTCTCCGAGCAGCAGCAGCTGCATCGATCAGGC[C/TJACCATCTCAGCATGAAAGCAA
AAGTAAATCTGCTCAGGTACCGCTCGGGTTGCAATCTTCATTTCCCAGACATAAGTGCGGGAAATGTAAGTGTCCTGAGGTGAACTGTGTAATGTGTAGGAGAAGAGTAAC
AGAATTTTGCAGCTTTTCCACATTGGTTGTCCCCTCCAG

LG9

ref-15578 28

0

CTGTCCAGTTCGACCACCATGCCCAGC[A/G]GTGA




ACCACAGGTATCATTACGGTGCCACAGTTCTCCATGCACTGGCTGTGCGCACTCTCAAAGGAAATGCGGCTGCAGACGGCCAGGTCGTCGTCCTCCGAAGCCTCGGTGCCA
CCCACCACAACAGTGCGACGAGAATGATCAGCAGCATGTTTCTTCAGCACATTACCGGCCCCGATCATCATGCGTGTGGCCTGGACACGATAAAAGGC[A/G]CGACTTTTC

LG9 ref-38777_10 0.612  Chrl5 42996169
- TGCTGATGAAGGAGAGCATAGTAGTTGGCCAAGTCTACCAGCTGATCCAGCTCCTTATCTGGATATTTCTGCTTCAGGTCCTTCAGGATACGGATCACCTGCCAAGCAACA

TTAAAAGGTCAAGGAAAGGGGAAAATATGGGTTGCCTGTTGTAATTTTAGTTCCAAGTCCAATTTTAGTTCCATCATCATTTATTCACCCTCATGCTGTTCC
TTCCCCTTGGTTGATAACATGGGGATCCTTCTCTACTCCCATTGATTAGCACTTCAATCCTGCAGTACCTGCTATAAATTATCAGAGGAACATCAAACCAATCTTTACAGGT
TCATTAGAGCACACTTTACAGGCAAGAGCCTCGACTACCTCCATCTTTTGCTCGCTCTTGATTTTCTGCATCTCACTCGCTGACTCCCCCTTTAATGATTGTTGTTTGTTTCTG

LG9 ref-33763 1472 Chrls 4699064 TCTTTCCCTCGATGTTAATTGGATGTTATTATGCCTCTGCAACAACCATAAATCTTCATTTCCGCTGATCAAGTTCATTCATAATGTCTCGTGTCAGTGCAGACCCAGCCGCT
GAGACTCGATATGCAAATAGCATGCTTTTG

LG9 ref-56494_16 2.343 GTCTGAGCACCGATA[A/G]TTTTGCAAACACATAT

LG9 ref-56494_17 2.343 GTCTGAGCACCGATAGI[C/T]TTTGCAAACACATAT
AATACGGTCTCATTCTGCTATATAATTCTTTAATTATTGTTGTTTTATAAGAATCATGAATTGACTCATTAAAAATAGGCTAAATTTATTTCAAAGACACTAAGTAATTTGTC
TTTTAGTCAAATATTTTAATACAGAAGCAGAAACAGATTTTAAAATAGATTTCAAAGGTGATGATCCTGCAGTTTGTCTGTTGATGCCAATGAAATGCGAATAATGTGCGG

LG9 ref-40140 347 AAGATGTGTCATTTCTGTCAGAATATTGACAGGAATCAAACAAGTATTCCAAGATAATCCGGAAGAATGAATTGCACACATGAGCCGACTGTTTTTAGTGAATCGATACAG
CCTAATTCACAGATAATTGACTCATAACAGCTGATTCTTTTAGTGAATCAGATCAGTAAACCCGGCTAACGGGGAACGTTCTGGCAAGGTTCTCGC

LG9 ref-62701 3.702 AAAAACTCTCCGAAACGTATGCGAAACGGGA

LG9 ref-15107 4.034 TCTTTGGCCTCGAGTTCTCTGCCACCGCCAC

LG9 ref-29087_28 4.376 CGACTAACAACGAACACTTTGCATTTA[C/T]TCTT

LG9 ref-50573 4.529 TCAATTAATGCGAACAAGGTGCATAAATGTG
AAAAAAACAAAAAGCTTAAGCGTTTATATGACCTTATATGTTCTTGACACTCAATAACATTACACAGACTCTATAAATAACAATGAAACAAATGCCATTAAAACAAGAAA
AGTCATTTTTGATTCGTTGTTCTAGAACAGTGCAGATTAATCTGCAGTAAAACCAATCGCCTCTAGATGGCAGTACAATAGCAGTTTTGCACCACGACTGAATCTCTGTTCC

L@ ref-34765 5383 TGTTTGAGAAAGTAAAAATGTCTCTCACACCTGTGAAAGCTTTTTGAGGCCAAAGCAGATTGATTTATTAAGCATAAAAATATAACAGCCATCTTTAGAATAAGGCTACTG
TACCGTTAAAATCCACAGACATCTGAAATAGTAATT

LG9 ref-8905 7.568 CTAATTCCCCCGAATGGTTTGCCCACACCCA
ACAACAGTTTAGCCTAGAATACTCTATGCAAGTTCATAAACGGGCCTAATACTCATTTTTGTTGTTTGATTGGTTGCAGTTTTACTCAAGATGAAATCTCATTGGTCTAAAA

LGo ref.163 18 12,012 ATCTGCTTTTTCATAACTGTACATAACACATCAAATTATGTTCTGATTGGCTGTGATTGTGAATCACGCAGCAG[A/G]TTCGGTGTGGACAGAAAAATTGCTTGTTGGAAAC

- TTGTCATAACTAGTTAGGATCAAGAGGGTTTTTTTTCATTACCACACTTGTTCATCGTGATAGCAGTCGCTCGGCTGTCGTGAAAAGAGGAGTCAAAGTAGTCTTTATCTTA

GGTGTCTAACTACTATATGTCAAAATAATTCATTCTT

LG9 ref-39454 12.059 AACGATAGATCGATTTTTCTGCTTCAGCTCA

LG9 ref-28489 13.135 GTTTGAGACACGAGCCTGGTGCAAATTGGTT
TACCTTTATGGACCTTGAGAGTTTGAATGGCTTTACTCTCAATGCAGGCCTCACTGAGTCATCGGATTTCAACAAAAAATATCTTAATTTGTGTTCTGAAGATTAATGAAGG
TCTTACGGGTGTGGAACGACATGAAGGTGAGTAATAAATGACAGTATTTTCATTTTTGGGTAATCTAACCTTTTAAGGCCCATACCATTGATCCGTGACGAATGGTGTGCTG

L@ ref- 17883 13489 TAGTCCGTTTATAGCTTACTGTTAGCGCTTTATATCTCATGACATTATTTAGGCTTCAAAATGTATAAATGTTGTTTTAACTCGTAAAGATTATCTTGATAGACAAAACATTT
AAGTGTCAAAACCCTTTAAACACAGAGCTTAAATCGCAATTTTTTTTCCAAAAGTCTATGGGAAAAATGCATAGGCTTTCGATCGAGGGAAACC

LG9 ref-24006 14.162 CGGTCAAAAACGACCAGCCTGCAAAAAATTG
AAGAAAACAAATGTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCTTTCCCCGCCAGTGTTTTATGCACCAGCATTTGTGATCATATTCACAAAA
CTTTCATGGCCCCCAGAATATTTTGTTGTATGAATATGTAAATGGTCAAAATTAAAAAAAAATGATCATGTTAGCTTACTTGTGCGTAAGCAACTTTTGTCCGACCTTTATG

LG9 ref-69733 17029 CAGATTCTGTACTCTTTCAGAAGATGCGTAATAACGCCCCCTACCGTATAACAGTGAAAACACAAATTGTCGAAAAAAACTTGTCCATGGCGGAANNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNAAGAGTTAAGAAGGTCTATTCTGATTTCTTGCTGAAAAAATGATTTAAAAAAAACAAAC

LG9 ref-27581 17.807 AATCCAATCTCGAGATTTGTGCCGTATGAAC




LG9

ref-13410 18

18.871

Chrl5

45893426

TGTTTTATGTGCTAGTGTTCGGCGCGCTGGTGAAGGCTCAGCATTGCCCGGGTCGCTGCATCTGTCAGACCATCTCACCCACGCTCACGCTCCTCTGCGCCAAGACCGGACT
GCTGTTCGTGCCGCCGACCATCGACCGCAAGACCGTGGAGCTCCGGCTGACCGACAACTTCATCACGGCTGTCCGCAGAAAAGACTTTCTGAACATGACGAGCCT[A/G]GT

GCATCTCACGCTGTCACGCAACACCATCAGCCAGATTGCTCCCCACGCCTTTGTGGGTTTAAAATCCCTCAGAGCATTGCACATGGATGGAAACCGGCTGACTGTCATCAA

CAGCGACCAGCTGAAGGGTTTGATCAACCTGAGACACCTTATACTGGGCAATAATCAGATTCACCACGTCGAGCTGTCCTCCTTCGACGAGTTTGTGTCCA

LG9

ref-47363

20.963

GATGCACGTACGACGTCAGTGCTTGCCTGTC

LG9

ref-11913_7

22.022

CAGTCGCCACGTCCTTTTTCATGCGACTACAGAATGCGGTCTTGCATAGGTGTGCTGAGTTTTTTCCGCCCCCTTTGAATATTTTGGCAGCCATTAGGGACCGTGAATTTCA
ACTTTTTTTTGTTAACTATTGACAATCAGACTCAACTGGGGAGCAGCGGTGCTGAGCGTGCAAGATAAGACATTTATCAGATGCTTGGCTCTGT[C/T]GTGCGAATCCTCTG
CCATATTAATAAAACACACACACATACAAAAAGCCGGATTGACTCTTGTCACGTGATCAGTGGACTCTGATTTTCACCTTGACGAGAAATCTCGTCACATTTTAATCTCGTG
GCACGAGAGCTCGTCACACCCCTACTGCTCATTAATAGTTAGTAAGGTAGCTGTTAAGTTTAGTTATTGGGTAGGATTATGGGATGTAGAATATGGTCA

LG9

ref-71967_27

22.617

Chr19

43682643

GATGTTGTTAATCCATGATATTTGCTGAAGCCGTCAGCCTGCATTATTTCAGCTTATTTCTTTTAATAGTGGAATTCCTGGTGAAAAACTACATTACCCATGATGCTGTACAA
ACATTACACCAATCAGAGAGTGGAAAATACAACATGCTCCAAAACATCTCTTTAGTTCCGCCCACTCCCATGAAGCACTGCAAATATGTAATCGAGTCGATCTCTATGCTT
TC[A/TIAATGTGTGTATGTATGTATGTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG9

ref-69605

25.785

TATATAAGAAGAAAATAAGTATTTATGGACAGAAGAAATAACATTATTTATGGACAGATAAGATTTATTGTGCTTTATTCTTAGAGCTCTTACATCATTGAGATAACTTCCC
ATCCTCTCTTCTTCCAGAGGTGGACCCTGCTCATAGTTTTTAAGCTCCCTTTGCAAATCGAGTCGCTTATTCTGAATCTGAACAGTCAAAGTTGGAAGCGATTTCTGTGCCCA
TAAGAAAACATAGTTTTAGATTACAGTTTGTTTTTACAATCACTAGGACACATTGCTAAATACTAAGTTCATTTTTTCAAATCTGTTCACACAGTTCTCCTAACAAAGTTTTA
ACTTGGCATGTCAGTTCATTTCACATTCAAAATGGTTAACACTTTATTCTGATAGTTCACTTTAGAGATGGTACTAACTATATGTAACTTTGC

LG9

ref-70246

26.032

CTGGAATTAACGAGCATGTTGCAATGCAGGG

LG9

ref-40022

26.701

GTTTGCGACTCGACTATGATGCAGACACTTC

LG9

ref-67329

27.556

CGTCTGATCACGACCGCGATGCCACGATGGG

LG9

ref-24500

27.895

GCCTCTACGTGATTGCGTCGTGAAGCACGTGAGAAATCAGTCCAACATAACATGACGTGACGTCATAAAGTCAGCCGAGGAGGGACACGAGGCCCAAGAACAAACTTGG
CCCGGCCAGAATGGGGCTACTAACAGAAGATGGGCCCCATCCTTGCACACTCTCTCCAGAACTCCCTGAGGCAGAGCAATCGGGGAAATTACGTACAGACGATCCTCAGC
CATGTCTGTACCATGGCATTTAACCCCGGGGGGCTGAATGCAAGAAGGAGTACCACAGTGGACAGTGAGTCGTCTCAAGAAAAGATCTCGCAAACAGATCCACCCCTGCA
TGACTACTCCCATAGGAGCTCCACTGCCTTGGGGTGGAGT

LG9

ref-21160

28.081

TTAAAACTTATTTACCAAAGTGCATGATCTATTAATACATTTTGATGTTTGTGTCGCATTACCAGCTCCATGTGTATGACTTTTCTAATGCAGTGAACTGAATTATCCAACCC
AGGCTCATTGGAAAAAAACATGCTGTGGTGGTGACATTTCTCGAAAACGACATTATGTTACTTCTTGCACGTTTGTCGATAGAGTGGCACTAAAAGAACATTTAGTTTTATC
TGAAAGCTGATTAATGTGAATTTAGGAACTTTTTATTATGTTAGTTGTTGTATGTATCACAGCAGTTCGGAGCTGAATAAGTGTGATGAGTGGTACTAAAAGCTCAGTCACA
TTTGCGTTGCATCAGCCCCGTACATGACGTGG

LG9

ref-4835

28.245

ACAACAGGGGGAGTAGTCTGGGTACGGGCCAAAATTTCCGAGCTCGGAGCCTTCCCCCAGACAGCACGCCAAATACACATAACTCTTACTGTACTTAATTATATGTAAATG
TGAACTTGTGAAACATAACATGAACACACAGCCAGTGAGCTCACTCACAGACCGCATGTTCACACAAAACACGACATGAAAGCACACGGCAGATGTAAACGAACCGCGT
GCTACACAGAACACAACAACACACGCGGACAGAGTGCACGGCCCGAGCGAACTTGAAACCGTACGCTCACACAACAGGACAGAGTGCATGAGAACAAGCGAATGCTCAT
TCTGTGCGAAACGAGACAAACACATGGAGCATGAATGTCCGAGTCCCGACACAAAACCGAAATCAAACTAGACCGAAGTGCCGGGATCCGAACACCACGCCC

LG9

ref-14303

31.032

AGCCGTAGAGTGGAAACACTCTGTTATCCTTGCACTACTCTGGGATCTGAGCATGCAGCTGGGGTTGAGTTGATGCCCGGAGGGAAGAAGTTAGTGTCAGGAGAGTTTAAT
GAAGAAGCTGGAAAGTGGCGCTTGTCATCGATCTTTACACATTGAGAACAATGGATATGCCAAAATAGACCCTAGCTAGCCCACTTACAGCCAGAACCTCTACTCTGTTGC
AGGCAAACACAGCATAAACTTGGTCATAATCAATTTTTCGATTAATTGTTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTTTAATGTGGTCGATTCGATATCGATTTTCAAAGCCATGAAT
AAAAAATTTTTCTGGATTTATTTCCGCAAACGTTGAACATAATATCTGATTGACGTTAATCTTATTACTAGTCTTCTCCACTAGATGTCATCCTCT

LG9

ref-36558_10

31.863

TGCGTCGGT[A/G]JCGAAACAGCTGCATTTGAACAC

LG9

ref-36558_16

31.863

TGCGTCGGTGCGAAA[A/CJAGCTGCATTTGAACAC

LG9

ref-16675

33.822

CGCCTCTCCAAAAATGTAAGAAAGCGTCAAATTTACGTGGACCGCAAGCACTGTGATTGGTCTGCTAGAACCCCTCTCTCAGGTCAAAAAACTGGTACGGAGTGAGCGGA
GAAGAGTGAGCGTTTACAACATCCATAGGAATGAAAAACTCTTGGCTCAGGGGACACGTGCCGTCAAGTTGCAACAAAGTCGTTGCCTATTGGCCGCCATCACTGCTAAA
GCTTCTCTGTCGACTGCAGAGGCTCCGCCGTAGGTCCGACGCTGAAGTATAAATCAGCCTTTACATTTTTGGACAGGTGCACGTCAGGCTAGGCCTTAGGCTATGTGTGCTA




CACACAGCCTGTGCCGTAGCTACAGCATATACTCGACG

LG9 ref-67046 35.472 GTGAGTTCTTCGAAATAGATGCTTGCAGACA
ATATCCTTCTTGTGGTTTGTTACCCACAAACTAGGAAAGACCTTCAGTCACTTCTAACTTTCTCTGAGTGATCATTTTACATGAAAATATATTTCGCGATGCAAAAATGTGG
LG9 ref.44097 35.69 TGGCGATACTTTTACGATATGACAGCAGTCTAATCCTATTGGTTGAGCTGCCGACGTGACCTACTCCGCACCAGCATCGCGTGTTGCAGAAATCTCTTGAACTGAACATTCA
CGAGTTCACACTTTACAAATAATCAGATAGTAAATAGTAAGCGTAATAGTATGCGTATTTGGCGTGCTGTCCGAGGAGAGGGCTCCGAGCTCGGTATTTGGCCCAAGCCCA
GAGTACTCCCCCCGTAATCTGGTTAGGAAAGTAA
LG9 ref-25213 36.658 AACCCTGGTGCGATTGCTCTGCGGACCGAGA
LG9 ref-5100 37.182 CGGATGTGAGCGAGAAATCTGCGGGAAATGA
LG9 ref-73168 37.787 CACATACACCCGAAGCACGTGCCCTTTTCAC
GTGACACATACCTGCACATAATCATGGCGCAGATCCTTGACTCTGACACTGTTCCTCTCAAATAGCACCCTGTACACCTGCTTCATTCTGAAGTTATGTTTCTGTAGGATGC
LGo ref.8653 28 38.042 GACTGTGTAGAAATGCGGACCCTGTTGATATTGTTGAATACATTTCTATTTGCAATTATGCTTTGTTGCAACGAAGTCGGATTG[A/CJATTATTTTCTCGCACCATTTAAATG
- ATGGAAAGCTCTTGTTGTTGAGTAAAGAGCTGTTCCCTTCCACCTTGAGGTCGTCCAACCATTCTGTAGAAAATGCCACCACAAGATGTCATTGGTTAGGTTTTTTTTCACA
TACTGTACTTTCAAACTGTACACAGTACTGTAACAT
LG9 ref-32983 38.172 AACTATGTCCCGACTGTCTTGCCTGCACTCG
LG9 ref-9806 38.301 ACTTTACTGCCGATGGTTTTGCAGTCCGTTC
GAGTTACACTTTCATAAACTTTTTTATTCTCCTCTGATTATATAATGGTAAATATTACAATATCATAGCACAACAATAGTGATCATCAATAATGACAAGCCTAATACTTACA
LGo ref.30890 38372 Ch7 51281163 ATAAAAATAATAAGGTCATATAGATCATACAGTGATAATCCACATACAAGAAGTGGATTATCCTTCACCTGAAATGTTTGTCTTTTCATCCTGAAATGCGAAGCAAATGCT
GGATCACAATAATTAGGAATCACAGTTTCCACAAATCCCTTCACTTGATTGGGATGTTCTCTTTTATTCTGGATGGCAAGGGCAGTGACTGTAACATTGAGCGTATTTTGCT
GTATTAAACACGTATTTATACTGATTTCATCAGGTTCTGAAAATTCTTCAAAAAAAAAAAAACACAAAGAATGGCCTTCTCAGCTGCCATAGTTGC
LG9 ref-8273 38.548 ACCTGGAGATCGATGGGACTGCTCTTCAGGA
TGTACTCATACTAGGCGCTCTGAACCGTGTCCGAGGGCGTTTGACCCCCAAAGCCCGGTTCGTTTGACAAGTGTGATCGCTCTGTTCCGTGCCCGGGCGCGGCTCATTTAGC
LG9 ref-66773 38.625 CGTCCCTGGCCCACTTGGAAGAGGTGAGCCAAAGCACGGTTCGGTTGGGCTCGAGCGCGGTTCGTATGCAGTGTGAGCGCTAACTGTGCCAGAGCACGGAACAGCTACTA
CTTTTATGTGCGCTACTGACAGCAAACATCTTTATTTCTACTTTGATAGTACACTTTTCAATTCATGTACTTTACTTGAGTGTATTTGGGTTTATAACGGGTCTGGTTCTCACC
TTATTGATGAACAGGAATTGTTGTTTGCAAGTA
LG9 ref-72355 38.745 CCTCTGCCGCCGACTGGGGTGCCACATACAA
LG9 ref-35965 39.483 AGTCTGCACACGATGTACCTGCAGCACGCAA
LG9 ref-51596 40.215 TTCTTGCGCGCGATCCCAGTGCTCTCAGACA
CTTGGATTAAAATGCTCCATTCATATGGATTCATTTTATTCGGGTGAACTGACAGAAATCTCTTAATTGTGTTCTGAAGATGAATGAAAGGATATCTTTAATTGTGTTCTGA
LGo ref.300 28 40335 AGATGAATGAAAGTTTAAATGATGACAGGATTTACTTTGTTGGGTGAACCGCCCCTTTAAGCGTGTGGCACGCAGGTCGTGACC[A/G]JCTGACCTCGAGCAGCGTAGGCCG
- CAGACAGATCCTCCTCTTCCTCGTCCACGCGTCTCCTCTCCAGTGTGTTCGGTCTGGAGATCTTCTGCCCTGAAACACGTCAGCTTGAGTTAGTCGTGTTGCTCAGGTGATG
ATGTTATATTCCAGATAAAGTGGCAGAAGGCTGTGGAC
LG9 ref-28166 41.027 TTTTTTTCCCCGACATCACTGCTAATGATGC
LG9 ref-48240 42.04 TAAGGTGAGACGACCCTGATGCAGGTAGAGT
AACTTAACATTCTGCCAAGATAACCAGCTTATTTTAAGGAGATTTTATGCCTGCTACGTGTCAAAATAATTTGGTCTTTGGATGCTGATGCGCTGGGTTGATGAATTTCCTC
LG9 [ef48930 2 42113 ACTGAAATGGCAGCATGGAGCACAAGGAACAGAAAGAGAGTGCAATCCCGAATTCAAC[C/T]JGTTTAGCAGCATGCATTTCGCTTGAACGGTCAAGGGAAACACATCTGA
- TGCATAACATTAAGCATGATTTTGCATCACATAACCAGCTCCATTTGACTTTTCTGACATAGCTACTAAGCTGGATCGGTAGCTCAGCTGGTATAGAACTATAGCCTACTTG
TGATGCTGAGGGCTCGGGTACCGGACGTTTTAATTCAGA
LG9 ref-22641 43.342 TTGTGCTGTGCGATAAAACTGCACATTTTAG
LG9 ref-55754 43.531 ATACTGTTCTCGAACCTTTTGCACACTTAGA




LG9

ref-21322

44.236

CAAGGCCTGAAATAAAAATTCCTTCTCTCTCCAATACTCCTAGATCTTTCAAAAGGGGTTCTAGCACAACTGAATATCCATGCTGTTTTACATCTTCCGCTTTGCACAGAAC
TGCCAAATAAATGGACGTCAACTCGGAACGGAGTAGTGATGGTAGATTTCCTAGCACCCAATATACTGCAGTGATTTTATGTTTTTTCCAGGACGTTCCGAGTGGATTGCA
AATCTCAAATTCATCAATGTAAAAAAAAAAAATCAGGGAAATTTTAACTTCTCCTTCAGATAGAAAAGGGTTTTGCTGAAAATATAGCCCATCCTGAAAAGATCTGCCGCT
GACACAGTAAATAGAGCACCATAATGATAAAAAAAATAGCAAAACCGTCGTCTCAGCCAGTATAGCGGTCACGTTCTTCTACGAAGAGGAGCTGGTG

LG9

ref-32336

44.468

TTGGAATTTGGAATGCGCGTCTGAAAAGTGTCCCATCTGTTGTGTTGTTCGTAAAGAGACAGTTCTATATAAACGCAGCGTTTTACTTGGCGATGTTTTAAAAAATATTTTT
ATTTTTGGTATTTATATGCTCTGGTGGTGGTTTGGTTCACCGGGGATAAAAATAAATCAGCAGAGGCAGGGATACATAGACCAGAAGGGGGGAAATCCCGAGAACACTGC
GAAACACAAGATCCAGGGGGACCTAGATCCAACTCCTCCCACTTTACATATCCCTAAACCTACCCGTCTCCGCCCCCTGGATCACGAGTGTTCTGCAGTGAGGGGCTACTG
GAAATCCCCACCATCCTCCCTACAAATCCCCACCATCCTCCCTACAAATCGTACCCTGTATATATATACATACATACATATATGTCCTGTTGTCCTCT

LG9

ref-28493

45.136

AAAACAGACACGAGGTCAGTGCTCAGACCAT

LG9

ref-67896

45.822

ACAAACTTGACGATGCTAATGCACCTTTTAT

LG9

ref-44501

46.249

TATAAACATTTTAAATGTATATACAGGGTTCATACACATACTGTAAAATGAAATTTCAGGACTTTCGAGGACTTTTCAAGCACTACTTATTTTTTGTTTTCAAGGACTACAA
TCAGAGATCTCACTTATCAAAACAGTATCTTTATTATCTTTCAAATTCCAAAGAAGGTAAATAGATAAATAAAAATATACTAATAAAACAAAATGGTACAAATAAAGTGCA
AGGGAACATTAAAAAACCCTAGATCTTTCAGTGCATAGAAGAGCAAATAGGAAGAGGGCATAAACTTCTTACACGATTCTTATTAAAAGATGTAATAACAGAAGAAAAA
GGTTTATAATGGCTATTACTGTTCAATAAATAATCTGTTATATTATAATGTTGGTGTACTTGGTATTGAGAAACGGTCTGTATGTTAATGATGGGGGTT

LG9

ref-49384_7

46.444

TGACTTTAATGAGATTGCCCTCAAGGACATTTTTAGAGGGGTCTCAATGAACCTATCTGTTCATGGATGCCAGGGGAAAGATCCATTTTTCCTTGGCCCAATACATCGACCA
TGCCCTTCTGCTTAGTGGTTCCCCATTTACTGTTGGATTTGCGAACAAGGAGCCCCGTAATCCCACAGTACCCTCCACACCAGAGTGTTTTCACG[A/G]JCCCGACTGTCATGC
CAGGATTTATTCACACCATGGCCGCCACACCTGAGCCTGTTCACGTCATGCCTGCCAAGCCTGAGTTTCTTCACATCATGCTTGCCAAGCCAGAGACTATTCACACCATGGC
CGCCACACCTGAGCCTGTTCACGTCATGCCTGCCAACCCAGAGACTGTTTATGTCATGCCTGTCAAGCCTGATTCTCTTCATGTCAGGCGTGCCAATC

LG9

ref-13121

46.896

TGTTTGTAGTCGAGTACATTGCCTGTTGGAA

LG9

ref-49097

47.166

GGGTCGTCTTCGATTCTAGTGCACAATATGA

LG9

ref-71571_29

48.277

GCCGTGGGAACGAAGCGAGTGCTAATAA[A/G]CAT

LG9

ref-51830

48.284

AAGTCCGAAACGATAAAGATGCATTCAATCA

LG9

ref-71679_16

50.196

AGTAAATGAGCATGAGGAAAGACTAGATCCTCAATAAGAGAGAGAGGGGGAGGAAAGCATGACAGAAAGGTGTTTCTGTGTCTGTTAAGGGTCAGTTCTTGGGAGGAAT
CTTCTAGTTTTGACACTGTTGACCTCTGTGTTTGGCGTGGGCAGTCACAGACTAACTGATGATGTCAGAATGTCATGTTCTGTTGTAGAACGGCTCTATTGCGAAC[A/G]JCGC
TGCATGCCTGGTTGCGTGTGATTAGGAGAAATGCAAAACAAACCAACTGGAGGCTGGAGGTGCTTTTTCAACCTGCGTGAAACATCCCTTCCCCCAACACACACACATACC
TGAAATATATATGTATATACATTTGCTCTTTTCTAGTGAGCAGTCTACACAACACAAGCAGCTGCTTTCTAAGACAGAGTTTGATGGTAGCGTTTTTGCTAA

LG9

ref-47815_32

51.834

Chrl5

35733638

ACCCGTGAGCTTCATTAGGAGTGAGTTATGAACGCGAGCTGTTTTCAGCAGGTGTGTCTGACAGAACCCAGTCTCGTGGCACCAGGAGTCCGACGGGACGTAATAGAGTC
ATAATGTGACGGCTCAGAACGAAACAGACTGGTTTTCATTTCAAGATTGATTAGTGCACGAAAAGTCATGCAATGGAATCGGTATGAACGTT[C/TICATGGTATGATTTTGA
ACTCTTAATTTGAGGATAATTATTAGAGACGGCTGCAAAAAATAATGCTAAAATAAAGTTTTATTGGAATACGGTAATAGAGCCCACACGGATGCAGTTTTGGTAACATTG
CTAGAAGTGTTCAACAATTACAGCTTGCTAGATTTGATCTG

LG9

ref-2736_14

51.836

ACACACTAAGTAAAGTTAAAAAAGTGACAACATAAACCACCCCTTTAACAAAGATATTAATTTCTCTCTCCCTGTCACCATCCTGTCACTTCTGTACTGTGCTATGTAATAA
AACAGGACAAAGAAAAAATATTTTAAAAGATACTTACAGTAAGCATGCATTTGTAAAACGAGCAAAACACATTGGGAGGGGAAGACAACGAATCTTCACGA[C/T]GCGCT
TGCCATTTCCTAAGAGTACAAGTAAAAGAATAACACTGAAGAGAAAGGAAGACACAGGACATTTGATAGAAAATAGTAAAGCAGTTTTAATTACTTGTATATCTGAAACC
TGTTGTGTTCTCAGAATGTTTTTTTTTTTTTTTGCACAATTATAATAATGTGGTGTTAAAATCAACTCCAAATAAAAGACATTAAATCTCTCAAAAGATCTCA

LG9

ref-23859

52.403

AGCATCATTAAAATGACATTGATTTTTTAATTGTTTTCAGTTCTGATTTATATGTATTTTTTCTTGACTGCAAGGTCTTGGATTTGCAGCAGTACAAGTAAAGCAGTACTTTC
AAATGAAATATCAAGCAGGTGATTCAGCAATTCTCTATTGCAACCTTACCAATGACAAAGAAACGGTTAGAAGATGTACAATGATGTGGCAGATTTACGATGAAAATGCA
AAGACCCATGTACGTATCACACAAATTCCAAAATATCACCAAAGAGTCAACATTAAATCCCAAGGCACTTTCACTTCCATGACAATAAAAGACCTGATGGTTACAGACAC

AGAAACGATATTGTGTTCAGCAGTATGTTTTGTTAATGAGAAGATACAATTCATCATCGATAATGGGACAGTTCTAAAAGTTACAGGTATGTTTGAAA

LG9

ref-45697

52.674

GTATGTCAGGCCAAGGCACTCTTAATGCATGAGGGTAGTTCTGAGCCGGGGTTGAGCTGCGCTTGTTGACTAACCATGATCAAAGGCCCTCGGCCAGACGATGACCTTGCG
GAGGTGCGAGAGGTCGTCAAGCTAAAAACGCTTTCTCGATGCTCCCATCTCACAAGATGGCCTTTTTGGCAACGCTGTCGGGGACTGAGCCCAGCAGTTCTC




LG9

ref-30930

53.118

CTCAGTACCACGAGGCTGTTGCCCGAACTTT

LG9

ref-32591

53.372

CCGCTCTCCCCGAATTCCCTGCACCTGGTCT

LG9

ref-65043

53.415

CCACCGCTGACGAGGCTTATGCTTCCGATGC

LG9

ref-9238

53.712

CTTCAGTCAAACTGCCAGTTCAATCTCCATACATGACCAATTCTACCGGTTTTGTCAAGGGACATCCACAGTTAACGACTGTGCTCTCCAGTTCCACACTTTGGCTCACATA
CGAAGAATAAAATCCACAATAGTTTGTGCATAGACTGTGGTGCAGAGGGACAACTTCTTCTGCCTGTCCAGTCAGACCACCATGCCCAGCGGTTAGTACAATCCATATGCT
TCCTTCCGTTTCCTCTCTTGCATGTATTGATGTCGTAGTAAATTCTTTCAGACGAATACAATCGGAGATATATTAATAATCACCCTTACGCTCCAAAGCTTTATAATGGCAGT
GCACGGAAACCACCTGTTTGAAGCTCAAAAAAAAAAAAATGCATCCATCCATCATAAACGCATGCCACACGGCTCTGTGGGGTTAATAAAGACCT

LG9

ref-41562

53.728

TTTTTGCTGCTAGAGGTCACTTATTCAAAACAAAAGCATAGTTTGATGACGCTGTGAGTGTGGAATCATGGAAGTTGTTGTCTTTATCCCCACAGCCGAAGCAATCCGATTA
GAAATCATGTTCATGAGCTAATGTATTAAAGATTTATTCACATCACTGTATGAAGCAGGGTGGAGCTGAAAGCAGTAGAAGCAAAGCCGCGAACCTGACAATGTCACTGC
AAGTTACTTAAAACAGCTTAAACGTGTTTTTTAGTCCAGGACTAACTTAAGCCTTATCTGTAAAACCGGGGGATACCCAGGGGATGTTTTGATACCCCTACTGAAGTCACA
TGGAAACCATTAAAACATCTGAATCTGAAGACTGATTGTTCAGAAGACACAATGGTAATTCATGTACCAGCAGAAGGTGACATGTTTCATGAAGACAA

LG9

ref-3012_28

54.154

GCTGTATGAACGAAGTAGATGCTGACA[C/G]JATTT

LG9

ref-31484

55.442

GGCAAAAGATAACAGCGGCAGTAAATGAAGCTGAGGGTGGACTAGGAAATCGGACAGTCGATGAAGTAAAAAAAAGAAATGGAAAGACCTTCTTCAGGCAGCCAGGAG
AGACTCTAGCCTGCTCAAAAATCCCCCTCCTAAAATCTCACCCTACAGTAGGCTACTATTATGATGTGTTTGGAGAGGACTCGCCAGCTTTTACCGACCTAAAAGGCTGTG
ACAGTGCCAGTTACGTCTAACGGAAGAAAAGCAAGCTGAAGCTGAAGAGGACTCAAGTTTTTCTTCCATAACAAATGTTTCATCAGGCACCAGTTATGAAGGTATTTACTA
ATACATAGGCTAGTTTTAGGCCTGTTTACACTATGGATT

LG9

ref-11874

56.499

GCTTTATATTCATTCCCTGAAAATGGGCTTTATTTAGAATTTTTCACCATTGTTACAATAATGATAATGTCCAAAAGACATGATATGTCTTGATATAACCCATTGCGTTTCTA
CTAGTAGAATGAAGATATAATATAGCCGTATTATCAGTAGTGTATTCGCTCTTGATTTTAAATTTGACAAGCCCCTTTTCTCTATGGTACATGCCCTCGAAACTGATGCAAA

ACTTATGCATTTTTTTCAGTCAAAAGCTCTAGAAGAGCGCTCTCTAGTGTGTAGGAATCTTAACAATCCGTGTGGACCACACAAACAAGTGGAGTGATAGCATGGTGTGTC

CCAATTCGTGTACTTAAGGACTATTCTATGTCATTTTATAGCATAAATAGTGTGAAGAGCATTCACACTAAAAATTCCAACAAGAAAAGGTCACT

LG9

ref-30012_1

56.724

ACCCTTACAGACAAATCTTCCTGGACTAACTCTGTCAGAGCTCCATCCAGGGATAACAAATGCTTACTTCCTAATTCTGCCAGCTTTTTCAACCAGACAGCAAGTATGTAAG
AATAGGGGAAATAAGTATGCACAAAATAAAATTTCTGTCATGACAACTCTCAAAGTGTTTGGCATGGTAATGGATATGACATTGTTGA[C/TJAGGTCTTGGCGAAAGAGCT
GCTGTACAATATATGCTGTACAATATAGCATCTGCTATTACCCATAGCAGATCTGTACATTTATACAGGTGGAGCTGGGGAAGGTGGAGGTTTCCTGAAAGCACGCTTCAA
ATGCTGACCAAGTATTTGAAGGTTGAACAGCGAGTTCATTGGCTACTGATACAGCAGGAACCAATCAGCTGTGCCCTATAGAGAATGATGTGATTGCAAGC

LG9

ref-27921

57.82

TGAACTTAAACGAGCAGCCTGCAACTACAGT

LG9

1ef-9287 19

58.22

GAATGCCGCTAAAGGTACAATGATGGCCTTTGAATACATTGCAGAAATGCCTAATTGTTGTACATCAGTGATATCCAGCTGATATTCCTGTAGCTCAAACTGTAGAGCATG
ATGCTAGCAACGCCAAGGTCATGGGTTTGATTCCCAGGGAATGCATGAGCTGATAAAATGTATATCTTGCACGCAAG[A/G]JCGTGATGCCAGTGTAATGTAAAAACGGGAA
ATGAGATGCATGGCTAAATATCCAATGTCATCTGATATAATAAATAAACAACTGCAACATTGGATGATAGCCCTCATAGTATTGATATTGTGCATCTCTCTCATTGAAATTT
TCCTTTAATCATCAAAGGTCTTGTCTTTTTCTTAGGTAC

LG9

ref-27393

58.814

CAGGACAAACCGATGGAGATGCTCCCGGAGC

LG9

ref-58988

59.017

CTAGCCTCTCCGAAAATATTGCACCTTTAAC

LG9

ref-52047_27

59.112

GTTTCAGACCAGCTGATGGAACTCACGATTATCTTTTCAGGTAGGATAGATTCGGGCTCCTCAGTGTTCTCTTCAGGATTATAGAGACGAGATAAGGCGTCCGCCTTAACAT
TATTGGGGCCTGGACGATAGGAGATGAAGATTGGAGTGAAGTTAAAACTGGTGAAGAATAGCGCCCAGCACGCTTGTCGAGGA[C/T]TCAATCTCTTGGCATCTCTGAGAT
GCTCCAGGTTTTTATGGTCAGTAAGAACCAAGAAGGGATGCTGTGCACCCTCCAACCAATGCCTCCACTCTTCCAGGGCCAACTTGATGGCTAGAAGTTCCCTGTTTCCGAT
GTCGTAGTTTCTCTCCGCCGAGTTGAGTTTGTGTGAGA

LG9

ref-36604_26

60.217

CGATTCCTAGGGTTTGCCAATTTCTACCACAAGTTAATTTCCAATTTCAGCAAGATTACCGCTCCACTCCCTTCTTACCTCCCTTCTTCATACCCTGCCCAAGTCTCTGTCCTG
GAATCCTTCTGCCACGGAGGCCTTCAAACTTCTGAAGGATGTATTCTGTCACGTTCGCACTCTTGCTTATCCCAGTCCTGAACTACCATTCATCATCGAAGTTGATGCCTCC|
C/T]ICCAGCGGTGTGGGAGTGGTGTACTATCACAGCGGCAGGGAGATCCATCCAAACCTGTGCCTTCTCCAAGAAACTGTCCCCGGCAGAGCAGAATTAAGACATCGGTGA
CTGCTGGCGATCAAATTAGCACTGCAGGAGTTGAGACATTGGCTGGAGGGAGCAAAACATTTGTTCAAGTTAATCACTGACCATCGTAATCTGGAGTA

LG9

ref-56724

60.812

CGATTCGATTCGATTCACATGCTTGCGATTT




LG9

ref-72936

61.456

AAATGCTCCTCGAAATTTGTGCAAGTTAGAT

LG9

ref-34754_17

61.869

GGGAGGCCCCCGACCA[C/TJAGTGCACAGGACAAA

LG9

ref-46657_4

63.2 Chrl5 30573058

TACGTTAGAGCAGACTCAAGGTTTGGGCTGAGGTGAGCAGTCAGCAGACTAGAGGTGGATAATTAATGAGTGATTGGAGAAGGTCAGAGCAATGGCCTGTGAGAGAATC
AACTTTCCTTTCTCATTTCTTTTATTTATATTTCTTTATCACTTTCTCAACTCTTCTTAAATG[A/GJAGGCTGGCATAGACCTCGTTTGTTTTGCTGTGTATATCTGAGATGCTC
TGAAACTAATTAAGGAAGAGGAAAAGGAAGAAGAATCGAATATAGTACCTCACCAAGGTTGCTCTAATGAGACGTTCTCTGGGCTGATTGGTTGTCTGATATAAAACCCT
AGCAGAGGGGCTATATTGACTATTTGTAAACAGTTAGCA

LG9

ref-4480

63.249  Chr9 9791911

TTCATTTTTATTTTGGAAACCTTTTATTTCATTACATTTCAAAGAATATTATTGTACTTGTTTCATACACATTACAATTCCTCATTATTTTGAGCTGAAGAAATCGTCACCCAC
TTCGAAACCAGATAGGCTGTGTCCGATTCGTGAACAAGCTGATTCTTTTCAATTAACCTGTTAAATTACATTGAAAGATTCATTCGTGAATTGGGCCGATCTGATTGCATCT
GTTCTCGAGTCAACAACTCACTGATTCAAATGATCTGGTCAGAGTGAGTCTCAAGTTAACAATTAACTGAATTTACAAGTTTAACTCAAAATGAGATGAGAACAGAAGATC
CTCAGAGCTTGAAGTAACTTAAAGGATTAGTTCACTTCAGATTTAAAATTTCCTGCATGCGTGACCTTTCCAACATCATTACATAATGTGTGGC

LG9

ref-54781

63.877

TTATTAAATTATTTATTTTTATTAATATTCATTGATATTGATTATATGAGTGTATTGGTACATTACACTCATATACATTCATAATATTAATAATAACTGCAATAGTACTGATA
TAGAGCTCCGGAGGTTGACGTCACGCAATCTAAACTAGAGCGGTAGAGCGCATTGGTAGCATTGTAGCATTGGTATCGATAGTGGTCGAAGAATAATTTAAAACCAGATT
TAGACCTTACAAACCTTACTATTTCAACATGGTGGACAGCTGCTGTGTGCCAGGATGCCAGAACGGGCGGGGGAAAGCAAAGGGGAAATCATTTTATCGTATTCCTAAGG
ATCCCGGTAGATATCTGAAATGGTTCACTGCAATAA

LG9

ref-50537_31

64.175  Chrl5 40003602

TGTTATTTTTTTGTTTTTCATTGTCACACGCTGTTTATGTGTTAGATATTTGTTAAGGTCTCCACAGAGTGTTGATAATAGCCTCATAAATTATCACTAACGGTCTCCATCTTC
AACCATTATGATGTCATAAGGCTGTGAGTAATGGGAGGAAAGAGAGGCCCGACGCTCTATCACGGAAGATAACACAACACAGCTGATGGACATTTGCGAATAAAGTGCC
AGTGCCA[C/T]ITCTAAGACCACTTCGCCCACTGTGATTGTGTTCTCTGTTCATCACGGCAGAAGAAGATAGAGAGGGAACCAATCAATAGCCATTTCACATCTGCACCCTTG
ATGCAATCTTAATCAAAGGGCAGAACCTCTCTTTCACCTGTCATTCCTTTACTGACATCAGACCATCCTCTCACATGGTCTTGTCTGTCTGTTGCCATGG

LG9

ref-46521

65.568

CTCAGATCTTCGACACCGCTGCCCGAAGCAA

LG9

ref-61183

66.957

TTTTTCCATCCGAATTGCTTGCACTGCCATA

LG9

ref-9782

67.541 Chrl5 27971042

AGCGAGAGCCATAGGGAGTGATATCTGATCCAGCGGTTTCAATAAACACCCCGGATTCACAGGGAGCATCAGGAGACCCAATTACTTGCAGGAGCACTAAATGACTGCGT
GTGCGGCTGGAACATGGTGAGAGGAAGTAGGATGTGTGAGATTAAGGAAAGACTGAGAGAACTGTGTCAGCAACTTCGTTGCGCTCTCATTTCTGCCCAGGGTTTGGAAA
AAGAAACAGGAGCAGCGTGGCGGATAACAGCAGGTGGTGTTTAATAAGGGACTGACAGTGACTGTATACTGAAGAAATGTACCTGTTAATCTGCCTGAAGTCTGAGGGGA
ACTGCTGGAAAGAAGTAGGTTTTCTGGCTGAATGAAAGA

LG9

ref-70528

68.057

CTGGAAAATTCGAAAACTGTGCAGCTGGTAC

LG9

ref-2936

68.5

TAACATGCTCCTTTCATGGGCCTTTAGTTTAAATCTATCCTGACGCAGATTTGCGGAAATATGAACTCCTATAATCTACTGGTCATAATGATTTCAGAAGAATCCAGAGTAA
ATCAAATATAACATTTTATTTGTCAAGTAAAAATGTATCATGCCAATTACGTAGTTGGACAATTAGAAGCCAATTCAGAAATAATGAATGCATAACATCAATTGAAATGCA
CATGCACACAGTGGTGGATTAGTGTTTTTAAGACACTTGCCCATCACTGCGTGGGGGCTTCTGGCTACAGATGATCCCACATGACTGCTTTGCACTTTACCTTATATACNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNAAAAACAATAG

LG9

ref-26812_30

68.675 Chrl5 27848760

TTCTCCAGCCTGCACCACTGGGACCAGTGCGGCATTGTCCGCTCTAGCCGTAAAAGGCCTATAAAAAGCTAACACGGCGAAGAAAGGGTAATGATGAAATTTAACTGCTT
GCCTTGGCGCACCTGGGGTCTGGCGTGGCCCGGGGCCTTAAATCGCTTCCCCCTTCGCTGCCACCGGAGGGCCCAGTGCACTGAACCAGAACTGCCCCGCCGAGGTCAATG
CCACTGCA[A/G]JAGAGTTATTTCGTTTTAAAGATGTGATATAGATTTTGTGGGATCTCATTTAAGCCTGAATAAAAGAGCTGGCCAGAGAAAGTTTGAAATACGGTGGAGG
AGAGACTCTCCCTGAGAAGGACAGTAACTGTGGTGGTGTTTAACCTGTAGTGGGGCTGATGACTGCTGGAATTAACATTGCATGCTGGTCCTTAGACTTGGCC

LG9

ref-33295

69.066

TCTCTGGGGTCGACAAACGTGCTGGCGCGTT

LG9

ref-38217_25

69.32

ATCTAGTGCACCTGGCTAAAATGGTGTCTAATACTTGAGGCCTAATGGTTAGAGACTTGTTACCTGAAGGTCGCGGGTTCGAGCAAAGCACATGTACACACACATACTCAC
ACCAGCACATGAAATCGCAATCCCTCTGTATGAACACAAGTGTAGACAGACATCCATACAATCATGGAGCATATGGCTCGCA[C/TJACACACGCGATCACAAGAGATCGGT
CTTGTATTCCATCAGCCTGATAAGATCTTGTAAAGCGCGTGTGTGTGAGCGCGTAACGGCAGCGGATGGTTGTGATCGGGCTGCAGCCAGTAAAATGTGTTTCACGGCTGA
GGCCCTCAGAGATGGAGACCGATGATAGCACTCAAGAGCT

LG9

ref-71136

69.33

GGAGTTGGAGCGATGCTCTTGCAGAAGCAGG

LG9

ref-51195

69.792

TCTGGATTTTCGAGTGTCGTGCTCCGCTGTG




LG9

ref-52900_6

70.91

TGGCC[A/G]JCCCACGACCCTGTTGCCGGTTCACAG

LG9

ref-52900_31

71.035

TGGCCACCCACGACCCTGTTGCCGGTTCAC[A/T]IG

LG9

ref-7211 26

71.166

Chrl5

23009908

CCCGGCATCCAACTCCATCATCAGTAATATCTGCGGTGAGAAAGAGGTGAGTGCTGGCATTGGCTTTCTTTTGTCATCAGTGCAACATACCAAAGCCCAGATCATATTACC
AAGTAATCATTCATATCATTACTGTAATGACCGGAGTGTTCAGCGACATGCTCTAAAAATGATCCCTAACCACAGCTGATGAACACAACGACCAAACAACGAGTGTTATGC
TGTA[A/G]JCTACAATGTGCAGCTCTAATTAATAAATACATAAATGATTATTGACACATCATGCTCAGCAATCCCACTGTTCTGAAGTCAAACTTTCCTAGAAGCATTTGTTCT
GCCGTCAGCAAACATGAAGAGGATGTGAACAGACTAAGTAAATTACTAAAGGGAAGAATTAAATAACGTGGATTAACGGACAATTTATATTGATTAATTG

LG9

ref-38894_23

72.482

CTCCACAGGTAGAGCTCTTGTAATGCATCTTACAAACGTTTGACACTTTGGATTCAGTGTTTACAAACTCTGTGATCATGAGGGACCTTAAACACAAGTTCTCTGGAGAGCT
GTTCACACATGTGTGCCAAGCCTTTCCCTCAGAGAACACCTGTTAAATTGAACAAAACCATGAGTCAGTTTATCAGATATCTGCAGACAAGTCTGAACCGAATCCTGTGCI[A
/G]ITTTCTGTGACCATAAACCCTGAAGGGCGAAAATAATTTTCGGAATGAGAGAGATTAATGCCTCTGCATTCAGTACACAATGAAGTTACTGTGTGAACAGTATTATTTGT
CTCGCTGTAGCTTAGTCCCAGAAGTTATTTCTGAAAGTTTGTGCTGAACCAAGTTTATAGTCACAAAGTTTAAATTACCAGAGAAGAGGTAAGTACAGTA

LG9

ref-15272

72.675

ACTGTGCGTGCGATCTGACTGCAGGTAATTA

LG9

ref-33761

72.94

TACCGCTGTAAACCTGCGTTGACAAAGAGGTAGTTAAAGCTAACACATACCCTATAACTTAGGCAAAAGTGCAACTGTATGGGAGGGCATAACTTACTTATGATGAAGGA
ACCACAACAGAGTACAAAAACTTTCATGTTGCTCCATAAAGCGGTCTGCAATTAGTTTGTCCATGCACAGCACAGGAGTCAAGTTCGACTGCAGATGCTCCACGAAGGTAG
TGTGCAAATGAAGGAATTAGTCTGTCCGAGCACAAATGAAACGTTCAATTGGAATGCTCTTTGAAGGCTGTTTGTAAATGAGAAACTGATCAAGTGCTTACACATATTCAC
ATATTCATATTCATGTATAGATTATTAAACACACATT

LG9

ref-52021

73.252

Chrl5

29218781

GAAGAACCTATTTCAGCTCCTAATGCTTCTTGTTTTGGTTATTATGTTATAAACAGAGAAAACTTTTTAGTCCTGTCAGCTCTGTAACTCTCAATATTTAAGATATTTAAAGA
TTGCCATATACTCTAGTGTCACAATATCCTCAGCTTATTGTATTTTCTGTGCCATCAGCACTCACTGCTTTTGTAACTTGCTCCCAGTTGTAGCTGTCGATAGTGTTGCCGTGT
TCAGAAACTATGGATGTCCGTTGAACTTGTCCTGCAGGAGAGTCAAGGCGTTGGAGGAGAAGTCACGCAGGACATGGAGTGTTTCACGCTGCATTTGTAAGGTGTCACGT
GAAAACTGCTGTTGGGTGTGGACCAATCTCTGCACCGACTCCGCAAGCGACTCCAGCGAGCGAGACAGCGACCCTATCAGCAGTGTGGTAGCCT

LG9

ref-46047

73.612

GAGATGGATAGAGTGAAAAAAGGGGGAGAGAGTGGGGGTGTAATGCACCATATTCTTTAATAGGGCACCACTGGCGCTGCTTTATATCAGATCAGACACGACAAAAGGA
ATGTATATATATATACCACTACACTACTGTTTGTGTGAAGATATAGTAGGGCTGCACAATATATCGTTTAGCATTGATATCGCGATGTGCACATCATTTATTTCAAACAATT
TATAGATAAAAAAAAAATACGCTTCCTTCTGTAGACACCACTGGTGTCGATTTTTTTTGCAGTGTTATTTCCGAATAATAGCTTTACGCACTATTTGAGCTTGTATTTTGTGA
TATTTGTTTTGTTTTAGTTTGCATGTTCTCTCCTC

LG9

ref-54707

74.027

Chrl5

15987440

ACTTGCCAAATTTGGGCTTGTCTCCTTGAAAGGCTCCAAACTCGTCTGTCATTTCGCCCTGGTTGCCCTCTGCTTCTGTGATTCCAGGAGGGGAGTCGGATTTCTCAGAAAT
CATGCTGGCAAAGTCGCCAAAGTCATCATCGTTGCCTTGGCTGGTCTGTTCAATGGAGCCAAAATCAGCAAAGGCTTCGAACCGGTTTTCAACAGTGGAGCCACCATCTTC
GATTGGGAAGGTGGTCACCTTAGCAACTGTGGTGTGGGTGATGTTCTCAGAGCTCCCGAAAGATGTCTCTTTCCTATGGACAACAGCTGAAGATGGCAGTCCACCTTGAGA
CTCTCCCTGGAGCTTCTTACCTTGACCAGATGGGA

LG9

ref-34444 30

74.347

Chrl5

25598827

AGCAGGATGAGCTCCCTGCTGATGCAGCACTGAACCAGGCTGTTTCCAGCATCACCAGTGACCACATCCCCACCATCTTCCTGTCCTCACCTGCCAAATCGCCTGCCAAGA
CTTTGCCTGCAACCTCTACGGTCATAACACAAGAAGAAACGGCTCAGGCTGTGAGCTGCTTGCAGGGGGTGGAGGGCGTTGGATCATTTGGAACACCTACGAGGAGCGTG
CAAAATAA[C/T]IGGACAGGCTGCACTGGCACGTCCCGCAGGTCAGGAAACCGGTTTCATTCAGTTGTTGCAAGCCAACCCCACCTTTGGGCCTTCAGGCGGCTATTTTGTCG
TGACCGATCCGGCCTCTGCAGAGCAGCGGTCAAATGTCATGCTGCTTTCAAGTAATGTGCCTCAAGGGACTCTGTCTTCAATGCAGCATGTGGTAGCGACGC

LG9

ref-5203

74.859

TTAGTTTACGCGATCTCAGTGCTGGTGGGCT

LG9

ref-900

75.673

TTCGAGCACAAAGCAGTACATTGGGTGATTTTGCCTACGTATTAACAGCAGTTGAAGTCAAGCAAACTGGGAATTAACACATGGGAAACAAAAGATTCCTGAGATTTGAC

GACACGCTGCACTATTCTCATGCATCTAAATCAAGACTTATTACTGCATATTTTTAGACAACAAGTTCTGCAGTTTTGTTGAAAATAAAACCAAAATAATTTATGGTTTTAA
AAAAATTTACTAAAAATTATTTTGCCTTTTCTTTTTTGACTTATCGGCCAGTGTAATTAGTGTATTTTTTAATATATTATAATAATATTTTTAAATCTTTCTAAGCCACTGAAC
AGGGAATTTATACAGTAATTCTGGGTTCCTAATT

LG9

ref-62198

76.668

GGTGTATTGGCGAACAATATGCAGGCCTTGT

LG9

ref-12190

77.051

CGACACCTAATCCCAACTGATTCACGCAAATAATTCAATCTCATCAAGCCTGATTTGTTTTTGATTGATTCATGCTCTGTGGATGTTTAAACCAGCTTTATTTTTGACAGAGT
GATTTATTTGATGACGCATTTAATACACAAGATCAGCCCATAAATGCTGATATGTTCATTTGGTTTGGGTTGTAGTTATCGGTGGGGCCAAGGAAATAGACTGGTTTGCTCC
AACTGGGGAGAAAATCGAGCCCGGCAAACAAGACGTCAGCGTGATTCGCAACGACGAGACGTCTTCCACTCTCACCATCTACAATGCAAAGGTCGACAATGCCGGGACGT
ATAAATGTGTGGCCAGCAATGGTGATCAGGACGCTGAAGCTACAGTCAATCTAAAGATATACCGTAAGATACTTGTTTATGATTCATCTGTGCTGA




LG9

ref-43980

77.962

GAATTAAACTCGAGGCTTGTGCGTGAACAGT

LG9

ref-60387

78.766

GCATCTATATCCACACAATTTTCATTTGCACTCACATTGCTTGCTGAGTTCAATTTGATGTTCCCTATCATCAGACAGAGTCAACATTTCAATTTGTTCATCTTTTCCATTGCT
GTTCTCAACCAGTCTATGGTTTTCTGGAGCTGGAGTTACTTGCTGTACATTAGCAGGTTCAACCTCATTCTCAACTACACTATCAGCCTCAATAGTCAATGGACATGCCTGC
TTTATATGTCCATATCTACCACAATTGAAACATGTAATTGAGTCAGTGCTAATAAATATTGTGTAATCCTTGCCTTGTAAAGTCATCTTCGCAGAAACATTTAAGGATTGAC
AATCTGCATTCAACACCATGTGTGTTTGGCGCCTGAATGACATTACATGTTTCAAATCAGGGTTTTTTAGGCCAAGAGGAATCATTTTTATCG

LG9

ref-63114

79.417

AAGTCCCACTCGAAGGGGGTGCAAGTAGAAC

LG9

ref-3514

79.769

GGATCTGGGACGACAAAGTTGCTATCTGGGT

LG9

ref-11012_7

80.06

GTCAAC[A/G]TGCCGACAGAGATGCATGGGAAACA

LG9

ref-11012_8

80.705

GTCAACGI[C/T]JGCCGACAGAGATGCATGGGAAACA

LG9

ref-71816

81.254

Chrl5

8648702

CTTGTGCGTTATTCATGTTCAGTTGAGCTCTTAAGTTCGTTGATCATTGTTTTCATGCGAGTAAAAGCCTAAATTCAATCTGTTCACCATAAAAAACGATCGTGTCTCTTCAG
AAAATTTGGACTAAACCGCTCAATTCATATGGATTAGTTTTACGATCTCTTTATGATCTTTTTGAAGCAAAGTGGTCGTTGCAAAGACAGTCAATGAAGGAACAGACATCT
CTCAGATTTCATCAAAAAGATCTTCATTTGTGTTCCGAAGATGAACGAAAGTCTTACAAGTTTGGAACGACATGAGGGTGAGTAATTAATGACAGAATTTTCATTTTAGGG
TGAACTAACCCTTTAAGAGACTTCTTTCAAAAAC

LG9

ref-60512

81.604

TGACGAATGACGAATGATTTGCACACAAATT

LG9

ref-47880 32

81.846

Chrl5

14367113

AAATATTTTTATTTCAGACAGATGGGGAAAATAAAGTGGCTGGAGTAGCTTTGCAGCACAACAAAAGTAGGAACAAAAGAGGACAAAACAGGGAGTCGACTGCTGCACT
GGGCACTTCCAGTTAGCTTTGTTGGTTATAATGAACGATCTAGTTCTGTCATGAGTTGTTGTTTTGGAAACTTTAAGTGGTCTCCCGCCCCTGGTCCCTGGCGATAATGGTGC
CTGGTTTAA[C/G]JATTAAGAGGCGGAGTCAATTTCATCCAGGCCAGAATCACCTTTAATTCATTGGAAATGCTTGGAACAGGGCCAGATTGAACAGCGGCTCCAGCACCAG
CACCGGGGTCAGTGGAAAAGGGGTATGAGAGTGGGTAAATTGTGTTAGAATAGTGGTACTCTATGGGTTGTGGTATGAGTGTGTAATCCATGGCTGAGGCTG

LG9

ref-6135_15

82.597

TCTACAGGTGTGCTTACAAATTTGTACGCATATTTGGCACCCATAAATCTGTTAAAGCTTCCTTTTTAGGACATCCTCGCGTGTACTAATATATATATATTATATTTAAATAA
AATATCCCAATTTAGATATCTAAGTAAACATATGTTTGTATTTCTATAGACAAATAACTGTCTTATTTCTTCCAGATGAATGCGGTGACACAAGTAGCGAGA[A/G]TCTTGC
ATACTGTGATGCTCAAACTCGGGATGGATCCTACACTGGAAGACCATAATAATGTGCTTTGCTGAAATTCAACATCAATACAAGAAAGTGTTTGGTTTCAAACAGTATGTC
TGTGTCTATTTCAGTGCCTCCAGAAGAGCTATTGAATTTTAGATTCTTTTTTTTTAATATAGAATGTTAATGACGTTCTTTAGTTGAAGCTTAATTAAT

LG9

ref-61947

82.982

Chrl5

14565979

CCTCAGCTGCCCTGCATTCAGTCCCATCACCATGGAGGGGAGCCCCAGGCTTATGTGAACACACTGGCCCTGTCTGCTTGTTCTCAAAGCCTCGAGGCATAAAAAGCAGCC
CATCTGACGCAGAATCACTGATATCAAGCAGGCGAGAGCCTCCAGCGAGGCCCAAAGAGGCACTGAGACCGGCAATGCTACTTCCTTGTTTGTTCTCTCCGACTCCACTGC
ATTCGATTACTAAATCTTGGTCTCAAACAACTCATTATCCCTAATGCGGTTTCCTCCTGCCCTCTCCTCTTTCACTCAGCCTGTTTGCCACCCTCGTTCTTATTTTTGCTACAG
GCATGATTGTGGTCCCTGTTGGATCTGACAACAGACCCAGAGCGCAATCATACCCAGAGGTCCGTCACGCTAAGAATCCTCACTGTTCGTCATAC

LG9

ref-63665_17

83.897

ACTTGGACTAGTAATTAGTCACGATGGCCGACTCGTCAATTAATGTTCATAAAATATATTTTCATCACACAAAGATCTGCCTGTAGCTCTGCCTCAAACTAGCTTAGTCCAG
CTGATCCATCACCCAAATAAACTTGGACTAGTAATTAGTCACGATGGCCGACTCGTCAATTAATGAAGTGTTTTCACACTTGAAACACTCACAAAGGTCGACCA[A/T]IGGTG
CTTACTGTGATTTAGCCAACTGGGATGTGTTCCTGGGTCAATATTGTTGTTTGTTCTGAAGCAACATTCCCCTTAACCAATCAGATTTTAGGGTTAGGCTTAAGGCGGGGCT
TGGGATTTGAATGACATGCTTATCAACCTATTATTTCCTTACAATTTAAGGGTTAGTTAATTAGTTGGGGTTAGGACTATGTTTGTTGACATGAATGTT

LG9

ref-64789_31

84.297

ATCAGTTCCATATAATAAAGTTCTCATGCTGTTTTTCTGGCAGGATCTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAGCAAAATATCTCCCCATTCACTGATACATCCAGGTCACACTCAGTC
ACCAGTTAATTGTTTGGTCTAAATTGCAACTGCCCTCATTTTGCCGCAGGACAGCAATTGTGAGTAAATTTTCTGTTATCTTTGCAGGACTGGATACGAAGAGTGTGCAAAG
TAAC[A/G]TATCTTTAGCAACAGTGTGAAAGTGAATAGCACATAACAGGCACAATAGCGGTATAAAACATACATATCTATCGGTTCAATATGCGTCACAACTAAACGCGTC
ACACTAAATTGTGAAAATGCTGTTTTCAAATTTATCCACTTGGGAAAAGTGGATCGGACCGAGCAGCACAACACACTTGTACCCAATCAGCAGTAGGG

LG9

ref-25974_31

85.625

ATTGATTTCACGAAGAAGATGCTTGTTTGC[C/T]T

LG9

ref-30941

86.949

AATAGATCAATCCAAAACTAATGTTTAGGAGCAAACATGTTGAAGATTAGCACTGGGCTGTCGATTGATTAAATGATAAGCCATTTTCTCACAAAAGCAGTTTATTCAGCA
TAGTGAACCCTCTACTCCATTGACATCCATTCAAAGAAAAAGAAAAAAGGCCTCTTGTCTCCTTCCCTGCATGCGTACCGCAGCATTAGCAGGCATTACACTTTTTTTGCTA
ACCTTGCAGGCTTGCCTTCAAGTGAATTTGCAACAACATCCCAGCAAGCAGCTAGAAAACCTTATTAACCATCCATAATACCCTATAGCAACTGCCTAGCAAGCAGCATAT
CATCCAGACCAACCTAGAAATGCTTAAAAACAACA




LG9

ref-62471

87.554

TTTGTTAAAGAGTTATAAGCCATGAACCAAGCCATTCAGCAATGAGGTGAATCACAACACTACAAACTTGGATTTGAAGCCAAACATTTTTGAAAATCAGATATAAAGAC
AAAGGTAGAAGACTGCGTACTTAACGTCTTTAGTGATGGAAACAACTACAATCCAATGAAGCACTGTGAGCAGCATAATCGAATTAAAATCCATGAAGAAATATAAAACA
ATTTCATGGGAGTGGGTAGAGCTAAAGAGCTATTTTGGAGTGTTGCTTTTTTCGACTGATTGGTGTGATTTTCTGTACAGCATCATGGGTAATGTGGTTTTTCACCAGGAAT
TCCACTTTTTAAACATGAAAAAGTTCACAGTAGATCT

LG9

ref-23707

88.378

Chrl5

42251606

ATAAATATAAAATGAAAATATATTAATCTGACAGGAAAATAATGCAATAGAAATAATCGTGAAATAATGCAATTAATGCATCGAATAGAAACTCATTTACAAACACACAC
ACGCATTCATTGTTAACTTCTCCATTAAATAGTTAGGTCGGTGTCTCCAGGGTCCAGGCTATTTGGCGTTGATTTAGCTTTTTAAGTAAGAGAGAATAATCTAGTGTTTTGC
ACGTGAAAGGACCCCCGTTTCCCCCGCGTGTTTCCCTCCCGCGTGCGCCCCATTGTCCCCGCGCGCAGGCAGAAAGAAAACATTTGAAGTTTCTTTTTAGTCTAACAAAAG
AGCCACATGTCATTGAAGTCAGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCAGAACTGAGAGAGTTAAATTACTAAGTCAATCATCTTAAGTTATTTTGTTTAAATG

LG9

ref-60194

89.555

GGATTCAAGTGCTGGTTTAATGTAACTGACCGACATTTTTACAGGGGGAGTAGACGCTGTAGATGACAACACAGCTGTCATTTCTATGTTTTAAGAGTTCATTAAATGCTTT
TTGGAGCAGGTAAGACACTGGGTTACTTTTGGGACCTTCTGATGTTTTTAAAGGACGAGGTCCTGCTGCTATGAGGTCGTTACCCTCGTAAAAGTGAATGTCATTCTTAAAA
ATGGCACATCTCACACGTGATGCATCATCCTCCTGAGTCAGGAAGTTTGAATGATTAAAGCTCCCATTATGTTGATTCTTCGGTACATTGATGGCTACAGCAAACGGCTCAG
GATCCCATGTAGCTGTAAAACATCAAATGGAGC

LG9

ref-42806

90.576

GAGTCACAGACGAAGGTTGTGCTGCTCTGAC

LG9

ref-60450

90.61

Chrl5

11386844

AACAAATCTCTAATATGACAAATACATTGGCTCTCAAGTCAGCAGGGAAATCCCAACTGTTGCATTGTATAGAAGTGTAGAAAATCTCATTGTCTGACCTACTAGCAAGCA
TTATTGTGTAACGAGGCCCTTTTTCTGGTCCAAAAGCATCTAGAAGCTTCAGACCCACCTCTTTAAAAGCAGCATCATCGTGTTATCATGTTTTTCCCGAATACAAGTTTTA
AAATACCCAGGGATTTAAGAAGGGTAAAAGAAGTAGACGTCAACAACAGTGGCAAAGTGGAACCACTGCAACTACGTAGTGGTCACCAACAATACAACCACTTTGTATG
CAATCCACGTTGCGTCCTCCTCAGCCAGACATGGAGG

LG9

ref-48584

91.377

Chrl5

42811869

AAAAAACTATGACATTCAAAAGAAAAAATAAGTTAAAGGCTCCGTGTTATTTCAATTTCCACCTGCTCTTTACTTTTCAAGCCTAAACACAAGCATGCATCATCATCATCAT
AGTGAGATCTGAAGGATGAAAACGCATATCAGAGGATGAAAGTTTATGAGACAAGTTGTGGATGAACGCATTTCAATCGGGTTTCGTATGTTGTCATACCTTGTATCCTAG
TTTGCTGTGTTGTTCAGAGCAGGCGTGGCTGTGAAGCGCATGTTGCTCATGTGTAATTCATTGAAAAACTGCTCCGGTTGTGCTGATGTTTGTCTCTCTCTCTCTGCGGTTTG
ACTCTGTTGTATTTTACTCTAGAGCGCTCACTC

LG9

ref-39380_30

91.739

CGACTGGTATCGACAGTGTTGCCACATCT[C/T]GC

LG9

1ef-65706_4

92.321

GTG[C/GJATTAAGCGATTAAGCTGCAGTGTGGACT

LG9

ref-10648

92.748

TGAAAAAGGGCGCGAGAGCGAGCTCAATGCTGACAGCGCTCAGCTGTATATGACATGATGCTCTCCCCTGACTCAGGTGAGACTCTTGGAATATATATTCACTCTAAGAGC
GTACTTCTCCAGCATTTGTTGTAAAATGCCCTATCTCTGAGTGTGTCGTTTGCTGGCCACACCCCCGCGAGCCGCATTCATTGAGGGCGTGTGCTCTCACGATGAGAGCGCT
ACAACGAGCTCAATACTGACAGCACTCAGCTGTATATGACATGAAGCTCTCCCCTGACTCAGGTGAGACTCTTGTAATATATTAACTCTGAAAGAGCATATTTCTCTGGTGT
TTGTTATTAAATGCCAAACTTCTGAGAGCTTCACTTACCGGCCCTGCCCCCGCCCCCACAAGCCGCGTTTATTGAGGGCGCATGTTCTCACTACAA

LG9

ref-60614

92.929

ACATTTTCATGGCATTTCCCCCCAAATCTTTCTTATTATTTAATAATTGTCATTATTTACATTATTCTCAATACTAAAATACAGTAAAAAATAATCTATTACAGTACAGTGAT
TTTTAAAATTTAAATCCACATACAAAACTGCTTTAAAATGTAAATTTTTGTATTTAAATGAGCATAGCATTTTTGTCGGGTTACAGTAATGAGCACTTAAAGGAATAATGTG
CTTAATTGTTATTAAAATTAAATCAAATTGTTAAACAACTCTTAATGGTCCTAGAAATATCTTTCATAACTTTAAGCAAAACATGAATTCCTTCTTTTAAATTTGGGGTGAA
ATATGTTCCAGACATGCAGACTCGTCATGCCA

LG9

ref-42970

93.551

ACTATACCGTCGAAAGAAATGCAGACAGAGT

LG9

ref-15815

93.783

ACTTGACAGAGGGGCGTAGCGGTGGTTCAGTTCAACACAAGCAGTCAGAAATTAGTTAAGTAAAGTTTCACGAACCTTCGGTAAGTTACTCGTTTTGAAACGAGCATCGTT
GAAAGAACGAAAACTTGCTGTTCAGTAAGTGAGTCAGATGTTGATGGTGAATTCCTGAAGTTCATTCGGCAAAGGATTCGTTGTAACGTGAGTGAAAATAAAATGAATCA
TGAAAAGCTCAAACGAGTCATTTGTTCGTGAATCGGACTACAGCGTTGTTTGTTTTGGCATGCAGCTCGCGAGGACAGGACAGCTCAATAGAAGGACGAACGCTATGTTTT
TATCATCACATTAAATGCAGACTTCAGAATTACATTC

LG9

ref-7642

94.174

ATTGTTAGGAAAAGTGCATAGCCCCTCTGCTTTTTAAAAATTTTTTTTTTTTTTTTTTAAATATAATTATTATTTGGGACTATTGTACTCTTTTCATCACAAGCACAACAGCAA
ATATACAATGGCATCTTGGATCTTGGAAAACATATATACTTTTACCCTTTAAGCAGACGACGCCTGCATCTTCTTCGTGACCACAGTAATGGTTTCCAAAAAGATTGTGTGA
GCACTGTGTGAGGGATGATTCACTTCCAGAACATCTCACATTATCCAACCAGATCGGATCACTTCCCTGGCCAAAATGAGCGTTGGAGAGTGCTCTAACAGCTTCTCCACA
TCCCAACTGTCTGCACACCACATCAGCATCTT

LG9

ref-37216

94.251

CAATGACACACGATGAGTTTGCCCTAATGTT




LG9

ref-6977

94.324

AAAGTTTATCCGAAGCTGCTGCCTGTGATTA

LG9

ref-4144

94.473

TACCCTCAAACGAAGGCAATGCTGTCTACAT

LG9

ref-68783

94.789

TATGTGTCAGCGATCAGGTTGCAGCAACAAA

LG9

ref-14685

95.078

TTTGTGTCACCGATCCTATTGCTAGGAGCAG

LG9

ref-22145 9

95.163

ACAGACATTTAGATTTTTCTAAATTCAGAGCACACTATCCATACTCACTCACCCTTCTTTTCTTTCTATTGTCTCTTTCTAAATGGCCTTATTCCATCACAGTGTAGCTCTGTG
TCTAAAACAAAGTTTGAACTGCACTCTCTGCTCTCACTCAGAATACTAAACAGCAAGACAGAG[C/T]ITGCATTGTGCTCGTATTTCACGCAGTGATGGGTTGCACGGAGGTT
AGTGGGCTGCCCCATCATTTCCCCTCATTAACAGAGCATCTCTCTCTCTTGACGTAACAGCATTCGTTTGACTGCGAGCTTGTCATTTGCGGAGAGCCAAACCCCCCAATAT
AGCAGCCTGGCAAAGACTGAGTCATAACACGGTAT

LG9

ref-41249_4

95.87

ACT[A/T]ITTTGCGCGATTTGGATGCATGTGCGCGA

LG9

ref-43875

96.337

TACGAGATGCCGATGCCGATGCCGCTGGAGA

LG9

1ef-62004_7

96.88

Chrl5

42720367

TGTTCAAAATTTATAAAATCTATATAATGAGCATTGAGAGAGTACATTATGAATCCATCTTCCAAACTGTGGTTTTGTCTTATCCTGAATCACTACTATAATAAGTGTTTAT
ATTCTGAATATTTTAGTATCCCAGTACGATGTTACCACATAATGCATTTTTTTTTTTTATATATATTTCTGACCAATCATTGTTCTATGTGAGC[A/G]TACCGATAGGAGTGCC
CACTCCATAGCCCTTCGAGTCGATGAGGCCGCCGATCTGTGTGAGGTTGCAGTTTCTCTGGCTGATGTACTCGATGCTGGTGGACTCCATCAGAAGAGCGTAGTCTGTGGTC
AGCACACGCTGGATGCCCTCTCTGTTATTCTTCACCAGCGCCGTGTTCTTCCGGCTGCTCATGAACGCCCACATCTTCTCATAGGTGGAGATCTTTG

LG9

ref-62215

97.324

TAACACTTTACGAAGCTAATGCCAGTTGTCA

LG9

ref-21382

98.555

TTTATGTTAATTAAATTTACGTACAAATACCCACTGTATATAGCAGTATGTGCATCAGTGTGTATACAACAGTCATAGCGAGATTTGTGTCAGCTTATTTACAGCATCAAAG
GGATGTAGAAACTTCTACTATAAATGCTGCACATACTTTTCTACAGGCTCTCTGTGAGAAAGTTGGTCCTTTCCTGGTATATGTAACCTTGGACAGCGTGAAGAAATTGCTG
TGCTCTATTTGGTTGTTGGCAAGCCAAGAGAGCTTCAGGGGTGTTGCAGACCAGTTTGACATGTCAAAAGGAACCCTTCAATATATTTTTTTCTGACATTTGCAAGGTCCTT
TGTACACTGAGAAATGAATACATTTGATGGCCCAGAGAGGATGAGTTTGCAAACCTGGCAAATGGCTTTCAGGACAAAACTGGCTTTCCTGATGT

LG10

ref-42771_28

CACAGATGAACGATAATGCTGCGTGTG[C/T]TTTA

LG10

ref-19419

1.418

Chr20

41592960

AAATGGAATTTTCCTTCACTAAAACTAAAACCTTTCCAGTGCAGTAAAAGTCGTTTTTAATGGACCAAAGGTGGGGGAAAAAATGAATATTGAAGACTTTGGGAAGTGGT
AGATTCTCTAGGGGACATATTCTTTTTATTTTGTGGGATGCTGTGGAGTGATGTCAAGATGTCATTCCCCTGTACAGTGTTGAATTAAATGTTGCACCTGCGAACCTTCTACT
GTTGCCATGAGCAACGACATTTAGCCAATCACGAATGCAAGTGTCGAAGAAGCAAAAACATCCACGAGTGATTAAAAATAATCAGGGTGAACACAAAAGGGCGAGAGCA
CCTAAGAAAGATCCTTTCTTAGGTAGGTGATCTGTCTATCGTCAAAGTAATGACATCATTTTATAGTAATCATGGCATTTGCAGCTCAGGTCTAATTGT

LG10

ref-45329 31

3.785

Chr20

41225212

TGATGGGATGGTGAGAGATCTAGTGGAGCTACAGTTAAGACGGAAGTGCTGAAACCTAGATATAAATAAGTGACAGCCTGAGCTTTTTGCACTTTTACATCTAATGTTCCC
TGTCAAAGAAGGCCAGCGGAGAGATGGATCGAGATCACAGACCTGAATACCTGCACTTATCGCCACTTATCACCTGCGCTTACGTTTCTGAGGTTAATGCGAGAGGCATGC
TGGGGCCA[A/T]IGGGCTGCCATCTGAACACTTCACAAGTTTGTGAGTTTCAAAAGACAGACTTCAAAAAATTTTTGCACTGAGGTTCTGTGTTTATTCCTAGTCTAAGGTAT
GCACAGAATAACTTTTGAAGTTCACAGTGACTGGTCCCGACTGGAAGTAAAGTAAACTCACTTCTTTTGTAAGCCAACATGAGGCCCCGTGTTATAGGGCC

LG10

ref-71884

5.424

GAGTGAGTAACGATGCAGCTGCGGTTGAGTG

LG10

ref-60255_9

6.203

Chrl6

23118408

AATGGCATTGAACAGTGTCAGAGTTTTTGAAGCTTCAAAAAGTGCATCCATCCATCATAAAAGTAATCCATACGACTCCAGTGGGTTAATAAATGTCTTTTGAAGTGAAGT
GTGTGAGTTTTTGTAAGAAAAATATTCATATCTAAAATTTTATAAACTATAACTGCATGGCAAAATATGATAGTTGCGGTTTAAACTCGATTTTGAC[C/T]GCGATCTGGAT
GCAACAGTGAGTGATGCGATATTATGCTAATAAAATGATCGTGCCAGAAGAATAGCGTGAGAACTTAATTATATCTGCTCTCTCTGCATCATCTTGTGAGCTTTTAGTATGT
TTTGCATACACAGTATAAGGCAATTTAAAGTGCCACATTATGGTATTTGAAAGATTCCTAATTTTGTTTTGGAGGTCTCCTACAACAGGTTTACATGCAT

LG10

ref-2113 8

7.85

Chr20

39797437

TTACTGTAGATCCAACACCTCATTACTTTATTTTACTTCAGCATGTTTGGCCTTCAGGTACTGTATCCCAGGAGGTATGTGTTTTTGGTTGCCAGTGTGTGACGCTGTCTCTC
TGCATGTGTCTGGGGGTTTTCTACCTCATGTTTGCAGTGAACATCCAAAGAACAATGTGTAGC[A/G]ITTGCATGCTCATCGGCTCCTATAGCAGCAGAGCGCACGATTACAG
TTCATACTGTTTGGAACTAATATGACAAGTAATGCTTTTTACTTCTCAGGAGTTCATCAATATCTTATACTTCAAAAATTGGCTTTTTTGTTTAAATAATGATACATCTTATT
GTAATGTTGTGCAGTTTCTCTGTGTGTGTCCTGAG

LG10

ref-1969 8

9.123

CGAGAACCATTAGTGAAACAGCAGAAACATTCTTTTAGTTGACATTTTTTAATATTCCTTGTCATATTATTACATTGTGTATGCCTACTTATCAGTCTTGTTACTTTATTCTAT
AAAATGAGCAGTAAAAAAGAGAATATTTAGAATACAACAACCAAATCCTTTATTTGAGCAAT[A/GJATGCATTGACATCGAACTTGCCTTCAGTAAGCAAGTCATATGTAA
GTTCAGTAGCCAGATTCTGATTCAAACCAAAAATGTATGAGTTTGTGAGTCTTAATTCATTTAAAGAACCGGCTTGGTGCAGGAAACAATGCTGTGATCTGTGATATACTT




GTGGAGTGTCATTCAAGTTATTTAACTTATACAAGTT

LG10

ref-64729_25

10.277

CGAAGAGGCCATCTTGCGAGATGGGGGCGTTGAGAAAGCAGACTTTGTTGGCAGCATCTCTGCAAGGTTCAGCCAGAGATGTTGTTCCTGGACCACCAAGGTGGACATCA
TATGGCCGAGGGCCTGCTCTGTGACTTTTGTTGCCCGGAGGGCGAGGTCAGTAGCCGTACACAGTTTCTGCATCAACCTCGGC[A/G]JCAGAACTACCCTTGTGCAGTTTTGA
GTGCTTTAGCCTGATGGACTTGCAGGATGGCCATCGCATGCAGGGCGGAGGTGGCCTGCCCAGTGGCATGTTTCCGCACATTTCCGGGAGGTGGGGGCACTTTGCGGGCAC
AAGTGCACCACAATTGCACACTGCACCTGGTTAATCTCCA

LG10

ref-50699

12.197

AGTACCGAGTATATTCGGTACCCACTGATAGGGCTGTGCCAGTATTTACTTGAACATGACACAAGTGAAGCACAAAGCTTTGTTCACAAAAGAAATAACAGGTTAGCAATT
AAATGTGACATCGCAGCCATGGAAACATTTTGGTTCATGCCGAATGAGAGAGGTACGTGAGTCCATAAATTTAAGCTTTGTATTCTGTTTTGCGAATCACGATCTGGTTGCC
CGATTAGATATTCCACTGAACATGGAAACTCTTTCTTTTCCCAAATCTTCACTCACGCAGGGAATTATAAATGTTTCTTCCTTTCGTTCACTTTTAGGCCTAATATAGGCTAT
TCGCATTCTTTACTGTGGTAAAGTAGAAAAAACACTGTAGGACAGAAACCTTTTTGCTTGCACATCAATTTCTATTTAACACAGTTTGTGCTTGT

LG10

ref-42771_18

12.583

CACAGATGAACGATAAT[A/G]JCTGCGTGTGTTTTA

LG10

ref-42771_17

12.885

AGTTTTTTTTTTTTTTAAATTCAAATTAGAAAATTATGTTAAATATTGAGATATTAAAAGTGTTTTTTCCTTTCTGGATATAGATGAATGTCTGTTCAATTCAACTGTATGTAC
ATTTTGAGTGGTGTGTATGTGTGAGTATTTGGAAGCAAGCAGATACGTCTGTTTCTAAAGCACACGCAGCAT[C/TIATCGTTCATCTGTGTTTACAAACTAAGCTCAGAATC
GATTCTGAATTCTCAGAATCGATTCTGAATTCTCAGAATCGGTCCAGAATCTTTGTAGTAAATGAATGAAACTATTAATAGCAATAACACATGCATAGATGCGATTAATTA
TTTGTATTATCATGTTTGTTAATTTTTTTTTTTTAT

LG10

ref-3971_27

13.614

Chr20

33075348

CGCATTGTTTGTGTGTGGATTTTCAAAGCCCAATAAAAACCGACTGCAAAACTATTTAAAAAAACAAAGAGCTTCTTGCCTTTGCTACTAAACTGTAAGTCTGGCAAATCA
CACTGACCGATCGACTGGAAGCCAGTCACTGCGATCGATCCGTGCAATCTTCTGCTTGTGCCTCTAGAGCACAGGGGTCGCAGG[C/G]TCTTGACCCTCACATCGAGGAAAT
AAAAACTGTTACTTGTGGAAGCCACAGACATTGCTTCTAACTGAGGTTTGCAGGCTCATTCCTCCGGAAAAAGCATTGTGTGTGCACTAAATCTTTTTTCAATTTGAGCACT
GCTAATGTCTGCTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTG

LG10

ref-51902 4

14.187

ATGTAGGGAACCACTCAATATACATAAATCACATAACAGTTCAAGTTTTACTTACATTTATGATTAAGTTTAAATCCCAATTGATGCATGTCCGGTTTTTACTGTCAGTTAA
CCTTAGTAATATGTTCCTCCTTATTTCTGCTTTGCTATTGAGATATCTGACCAAACTACAAACTTTCCAGCAACGTCTGTGAAAAAGGGATA[A/G]JGTGATCGACAAGCTTCC
ATGTCTGTGCTGCTGCGCGCTCAATCCACTCCGAGTTTCGCTTATCAGCTTGTGCACAGCAGCTATATAGGCATAAATATTTAATTTGTTTAACATTCTATTAATTTGATCAT
CCCTAGTTCCAGGGCTACAACTTAAGTAGTTGGAGTGACTTAAATTTTTTGAGTAATCAACTTAAAAATTTGTTTATGCCATAAAGTTCCTCTAACT

LG10

ref-45632

14.859

TATGTCAATAAAATTAAACGAATTCTGAACCTGGCTTTGTACAGTGTTCAGAAATCTTTTCTGGAGCTTTATGCAAATGAGTGCATATTTAATTAGATAATGCATCATTTGC
ATTTTTAAAAACGCATTTCAGAAAATTTAATACAAAACAAAACACGCTGTCTGAGAGGTGGCTTTCTGCACACGCTTCGGATGTGTGCACAGAAAATTCTCTGTGCTTGAA
TGTCTTAAAACTTCTTGAATGTTGAAATTGGCAAGACTTAAAAATGTATGATGCAAATGATAAACTTGGCCATTGGGCTGTCCTTATTGCCAAGCCTTGTAATAGTACCATC
CCAATGTTTTGTCTTGTAGCTGTTCTGTGTGTAT

LG10

ref-19998

15.664

Chr20

31792223

ATATATTTGAAATAGCAATCTTTAGTCACATTATAAATGTCTTTACTGTCACTTTTGATCAATTTAATGTATTAATTTAATTAATTTAATGCATTAAGGCATTTTTTTTTATCG
TAATGACCCCAAACTTGTGAATGGTTGTGTACTATATGTCAGATCACCAAGGACAAATACATGCTGCATCAGCCTCATTGAGTTGGTAGAGGACACATCATATCAAAAGGG
ACAAAAGGCTGAAAATAAACATAAAAAACACAGACACTTGATATGTGCGTGTGAAGCTGGAAACTAGGTCTATGGTTTTCAAAGCTCCGCCATGACAAGAACACTGGACC
AGAATAATAACAGAAATGATGACCCCCAACTCTG

LG10

ref-47475_24

16.318

GTCATTTATTAGCAAATTCTCTCATGATAATCTATAAATTGCTCATGTGGGAACTGTTGTAAGATCCTACAGAGCCAGATAATATATGCTGCATGAAGATAGAACAGGTAT
AGTTTAGTTTAATTACGGTTATAATCTTGCTTTTATGACATGCAATTGCATTTGTGTTATGCACTATTGCAATAACATCGC[A/G]TCATCCCTTTGTTGCCTGTTCTCGGGGGC
AGGATTTATGTAAATTTTAGGGTTAGTGATGTCACTAACCCGGGAAGAAGCTTGTTGTAGTCCCTACCAGCCATTTGTTGTAGTCCTTAAAAAGCAATTTCTTTAAAAGAAA
ATATCTCCCTTTGCTTTAAACTTTGAGCATCGTAAC

LG10

ref-58535

18.288

Chr23

43144781

CCGTCAAGCTCCGACGCCGATTCAACATGTCGAATCAGCCGAAAAAAAGCTGCCGAGGACCAACTTCAGCCGACGGTGTGGAACACACTGAGAAAACTTAGTCGGTCGAC
GAACAAAAACTGCCCAACGGCCGTCGGCTTGGTGTGTTCCTGCCTTCACCTGTCAGTGACATTGTATCTGCATTACCCTCAATTTCCAGTCCTACTTGTGTAAAAACTATGG
AAACACCAAAGACACTTTAATATATTATGTGGCTATAGTGCCAGGGCTGAATTTTTGTCCCAGTCCGCCCCTGCTCTCACGTGACTCGTTGTTTAGAGAATTGTTTAGAGCT
GCAAAACACGTCCAGCGGAGGCTGATCTCAAAAGA

LG10

ref-59490

19.319

ACCGAGGCTTCGAAGCTTGTGCCGAGCATAA




LG10

ref-1728

19.452

GCAGTTTTTCCTGTATTGATTGTTTTTATTTTTGAGTAAAACTGTGTCCACACAAAAATACAGTGTGTCCATAATAGTCTGATTCATGAAATAATGACTCTTATGAGCAGATT
CTTTTAATGAATCTCTGAAATTCACTCTTATGAGCAGATTCTTTTAATGAATCATTTAAGACAAGAGCTCAGGAGGTACCAATTTGAATCAGTATGACAAATCCTTTGCTGA
ATGAACTAATCAACATCTAAATATCCATCTATCGACCTATCTTTCAGTCTATGTATCGTTCTGTCTGTCTATGTGTCTTTCTGTCTGTCTACCAGTCTGTCTACCTGTGTGTCT
GTCTATCTATATGTCAGTCAATCCATCCTTGTAATATAGAGTATTACACATTAGACAGATAGGCAGATAGAGAGATAGATGTGTGTCAGAGT

LG10

ref-19645_7

19.833

TGCTGT[C/G]JAAACGACGTGCTTGCAAAGTTGGTT

LG10

1ef-58012_26

20.637

Chr20

45861039

ACATTACAGTAGCTGCAGAATCACACAAACACGATGCGATACATGAATGTAAAAGTCATAAAAACAAAACTCTTACCCTCTGTTCTCTCAGTTTTTCTCTCTCTGCTCTCCT
CATTTCTTCCTGCGGGTCGACGCTGACCTCCATACTCTGAGGTTCTGAGTTCTTCTCCTCAGACACACCTGAGGTTTCCTGAGAGGAGTCAGATCCACCGATCCTGCTGCCA

TC[C/T]IGTCTGAGAATCTGTGTCCTTCTCTGACAAATCCAGGGTTCCTGCCAGCAGAGCGTTAACTTTGCATAAAGGGAACTCGTGCAGCGTCTCGTGGAAGTGTGACGGAA
AGCCGAAGCTCTCCATGCCAGCTCTCGTTGGCCCTCCACCGGGATACATCTGAATCACTGAGCCAAAACCTGAGAAAGGAAGCATTTAGATCATCAGCA

LG10

ref-19645_15

21.202

TGTCATGTCGAGGAAACGCTGTGTGTTCAAATGCGAAAGCTTTTGCTTTCAGAGGTTAAGATTTATTAATAAAGCTCTTACTGAGCAGTACGACCCAAAGTTTGCTTGTGCA
CAGCGCATTTTACTGAGGACAGCTTCATAAACCTGGGACAGCACAACGCAGGCGATATACAAAGACAACTTACCACTGTCAAACGTTCTGCTGTGAAACGAC[A/G]TGCTT

GCAAAGTTGGTTCCGATCAATTGGCTTGATTGTCCACATTTTCAGAATCCGACTTGGGCTCGGACTGATACAGTAAAACTGATGACATTATTAACTGTGTGTTTAAAATTGC
TTTAGAAGCCTTGGAGGGGCTTTGTGAAAATCAGCACGTTTCAGACAGACTGGGAATAGAGGAGCTGCAATAATGTAAAGCATGTGAAAAATGTGTTTTT

LG10

ref-69647

21.866

GCCAATGCCAAGATGATCCAACAACATGTTCTGTTTATCTTCTGCATGTGTCTCGACCATAAACCGCACAGCAAGACATATTATTTGATAATTGTATGAA

LG10

ref-51848 8

21.998

TGTCAAGTACAGTTGAGCTTCTGTTAATGTTCGCTAATCAGTGTTTATATGTGAATAAAAGCCTAAATTCAATCTGTTCATCATATAAAGTTATCCAGTTTCTTTAGAAAAT
GATGACAGAATTTTCATTTTTGGGTGAACTAACCCTTTAATATGAATGTACACCAGGAACAGGT[A/G]TTGCAACGGCTTCGAATGCGGCTTGTCCAATCAGAATTTTACAT
CAAAAAACAACTAAAGTGAGATACAGGGGGGGAAAACATGGGACTTTCACATGTGTGAGAAAACATTTGCGCGTACAAGAGGAAACGTATGTGCGTATGAAAAACTTGC
TCGTGCTCACATGGTGGTGTTTCCATTTTATGTAGGTCTA

LG10

ref-38253

22.748

Chr18

29939068

TTGTTAATGTTAACAACATCAGCATTGTGTGACTATGAGTATTTAGTGTGTATTAGCGTTACCTGTAGATTTCAATTTCTATACAGTCTAATATTTAATTGTCATACAATCCG
CAATCAAAATTATAAGTTTAATTATTCCAGCTGCTGTGAGAAAAGGCTATAAATAATCCGCCACCTGCAGCATCCTCGACATTATATAGCCTGGGACTCATTCTTTATGTAA
ACAGATGTGATGTAATGACGCAAAGATGAACGCCTGCATGCTTGAATTTCCCGCGGAAACCTACCAGTACCACACGAGGTACAAAACAATACAAGCATAATGTAGTAAAT
CAGGCTAAATTAAGGAGATAGTTTTGAACACTGG

LG10

ref-45001

22.873

AACGTTCATCGATGGAAATTTTAAGTGCTTTTTCTTGTCTTTCAAGTAATTATGTTTGTAAATTGGCCTCTTTAAATGATTTTCTGCCTAACAGTCATTTTGCACTCATTGGTA
GATTTTCTGTGAAAATCTTTGCCTTGAGTCGTACACTTGTTGTGACAGCTCTTTTCATTCACACCGCACACCTCTCATTACAAAAAATACACTTAATCTCAGTGCGTCACACT
ATTGCCTGACTGACCATCATTCTCTGAAGTCTGTGACACTCTCATCTTTCTCATCAAAGACTCTGTCAGACCTACAAGGTCACCATTGATTCCACATCCTTCATTTGGATGGG
TGTTTATAATGCTTCATTGCACCCTTTGG

LG10

ref-25046

23.336

AACCTCTTTAAAAAATAATAATGTACTAAAATGTATGGAAGGGATTTTGTAAGCTTTAAGGTTTAGTTACAATGGCTGCCTTGGATCAATTTAAGCTGGATTACTTAATATT
ATGTGTGAGCTATGTTTACATTTTTTAGAGTATTGCAGTGTTAGCTTAGCAACATGCTAATACCAGACTTGATATCAATTGTTAAATCTTCCATGCTTCGAGTGAAGTGCAC
TTTTTGTCACTTATAAGGTTCCATTTCTGTTAGGATGCTGCTTTTGAAGGTTGCTGCCTAAGTAGACAGTAGACAGCAATGTAGCTTGCTAAGTTGTCGAACTGAGGCCCAG
CTTAATCATGGTCTGTTAATAGTTACATTTAATAATAATGCTTTTTCAGCATCGCAGGATCAGATCATGTGAATTCTGAATCCTAGAATCCAGCA

LG10

ref-57266_18

24.148

Chr22

17083014

TGCTTTGGTTGAACGAAGATCTTCTTGGTGTAGAACGACATGAGGGTGAGTAATTAATGACAGAATTTTCATTTTTGGGTGAACTAACCCTTTAATGTTTACTATTTGCTTTT
GTTTTTGCTGTTGTTTTTGTCATGACTTTTTAGTGGCTTGTTTTGTGATGTTCAGAGCTCATCTGTTTATCTATTTTGTTGTTTGTCACCATCGTTGCGAATGAG[G/T]ITGCTGA
ATCTTGATGTCTGTGTGTGTCGAAGTGGCACAAGTAGCTCAAAGGTTTTTTTGTATGAATGTGTTTAAAAGCATTTCATAACTGATTGCTCAAACACTGCATCTTTTGCTATA
GAATAACAGTGGTGGTAGCAACATAAAATTAAAATGCATTAATTTAATACTTTTTATTTAAAAATATTGAATCAAAGCAGTGAATCATGCTTTA

LG10

ref-63259

25.103

AGCTTAAGGACGACACAGCTGCTGGGTTTGA

LG10

ref-59946_24

25.22

CCAGAAAGCCGCATAACCTCAAACTAGTCATGCTTCAGACACTCCAAGTCATAATAGCAACTGTTTGCCCACACTGCCCTTTCAGTGTCTGTCTGTCCTATTATGACTGGGT
TGTCACACAGATGTAGAGCAAATGATGATTTAAATGCAAAGTGCAGCTCCTCATTCTACTTGAGCATGCAGATGCTTCGA[C/TJATGCATCTTACTGCTGTCCAGCTTCCCG
GTTCTTCATAACTGGTGATCGTAAACTTTGTTTGCGTGGGAGCTGGAGAAACCCTAGCAATGGTTGCAATAATATACGTAATGTTCATTCTCATTACGGTATATCAGGAAAC
CATAATTCTCAGTATACAATGTAAAGGTATAGACCAC




LG10

ref-38403

25.524

TAGGAACACCTTAGATGTACCCTAAAAACTGCATAGCAACACCCTGACAACCACACACAACATTTTAGCATCGTATCAGTAGGCTCTATTGATTTGAAAAAGTAACCAACC
ACCTAGCAATACTCAGAACACATTTTAAGTGCCCTAGCAATCACCCAGAACACCCTAACAACTGTATAGCAACACCATCGGAACCACATGACACATCTTTGCTTAGTGGCA
GTGGGCTTATTTAATTTGAGCAAATAAGCAACCATCAATACCCAGAACACCTTAGATTTCCCTTAGAAAACCACATTATAATTTCTCTAGAAAGCACCCAGAACACCCTAG

CAACGACGTAGCAACACCCTGGCAACCACAAACATT

LG10

ref-33098_26

25.786

AAAGCTCTACAGACAGCACCGGCGTGACAGGGTCATGCTGGCCATGAAGAAATTGCTGCACATGGAGAAACCTTCCTCCCTCCCTTCCTCTCCTCATGAGGTACCACCTAT
TAGTGCTTTTGTAACCTCTCTGGTCCAACTTGCCCCGCTCTGAGCGGGATTCGAACCGGCGTTTCTGGGCAAGGGAGTCGTGC[G/TJCACTAACAAGGACGCTAAAGACTGT
GGTCTCTAGTGTCTGTCGCTAGTGAGCCTTTTGAGGCCAGGGGAGTGAGGTTTATTCACACAGCCCTTACTAGCTGGCCTTCATTACACTTTTTCCACTGGTCGTGCAGTTGT
GTGAGAAATAGTAAAGTACATATTTGATGCAGATGTC

LG10

ref-13300_31

26.061

TATATAACAGTATGTTACAGCGAGAATGAGCTTCCTTTACACACAGCTCTAAGAGAGAAAGAGAGAGAAATGCAGTAGCCAAGATTTACTCAAGCTGTTTGTGAAATTAC
AATCTAAAAGAAATATTTAAAATGATTATTATTATTATTATTATTATTATTATATCCCACTAAAATTATGCACAACACTCGCAACCCCAJA/TIGCCAAAATTCAGGCCCTGA
AAAAAATCAATAATTGGTGTCTGTGTATTAATTCAATATCGCTACAGAAAATATCACTATATTATGTTGTATAGATTATTTTCCTCACCCCTACCATCCACCAACAGTGACT
TTCTTTTCAAACCTTTTAAGGCACAATGGACAGAGTGAA

LG10

ref-58715

26.509

CAATTACGTACGATGAAGTTGCAGAGACAAC

LG10

ref-21593

26.967

Chr20

24621350

TTTGAAATAAAACACAAAGTTAGACAATGGTAATTTAATACATATAGTTTGTATATATGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTTTGTGTGTGAGCGTCCCCTTTCTAAAATGTCC
TGGTTTCTCTAAAATCTTTATTGATTGTACATTAACTCCTTCCCCTGTGTCCTCATCCTGGAAGAGTGCAGCACAGTCAGGATGGGAGTTTGCTTGTTGTGGTGCACGGCTGT
AATACCTCTGCTCCCTACAGATTGTTCTGGAACTATAAGATGACTATTAAACATGTTTTAAAGGACTGGAAACTTCATTAAATCATTTGGCCCATGCAAAATTATGTCTCAT
CCAGGCAAAACCAGCCGGAATTGTGGTTGAAA

LG10

ref-63780_17

27.22

Chr20

4318121

CTTTGCTTTAATTGGTAATTATTTTTCAGGGTTAATGCCTTCATTCAGACTGTCAGTGTGTCGTCAGGAGCAAAGGATTAGGAGCCCCAGGGAGACGAGCAGGGAGATGAG
ACACTGGCAACGGGAGGACAGCTCATTTTTACACAGGCAGAGAGGGAGGACAGCTCATCTTTGATCCGGCAGGG[C/TICTTCGCAGGCCAGAGGGGTGACAGCTGCATTTT
CTTTAGCCCACATTTGAATTTGAATTCTATCTTATGATGCAGCTATGTGCCGGCTTGGCAGGGCAGTGGGGTAATCTGCTCCACACAAACGCCCGGGGTTTCTTCCTGTGTG

CCCTCACAGAGATTTAAGTAATTAAACTTAAATTGAATG

LG10

ref-6234 7

27.356

TAATTAAAATAATATACACTTGCTGTTCTAAAATAAAAGTGTATGATGTACTGTTAACGAAATAAAGCTCCTTCTCCAGTCCACCCAGTCCCTTTATTGAAACTAAACTGCA
AAACTTCTTCAGACCTCTACATAGTGTTGATGTCACTGAACACATTAACATATAACCATCAGCATTTACTTTACATATTAACACCTCTTAGTAA[A/G]JCAGCGACTTGGCTGC
CCTGATGAATGACAATAACAGTGTACAGAGATTAGCCAATCCTAACAGATTCCATTTACATAGAGAACTAAAAAAAACTGTCTTTAAACTTAATTTTGAATACATGGACAT
TTTTACTTTATTTTTGTTTTACTATTATTTTACTTCTTAAACTTGTTCTTCTAAAAGAGGGTGGATTATGGCCTCGACTAAATTATGTTTTTGATGCTG

LG10

ref-34849

27.557

TCGTTCAGACCGATTTTTGTGCAAATCCTAT

LG10

ref-16926

27.908

Chr20

5269094

TCTTAAGGCTCAAGACCTGTGTATAGAAACAGCTAATACTGTATGTAAGAGAACGCTCACCATAATAGCTTTGAGTCCATGGGCTTTCCCAATTGCCATCTGTCTTGTCCAG
ACCACTAGGGAGGGGCTCCCCACTGTCATATTCCAGTGTGTAGTCATCCTCTTCCTCCACTGCTTGGCCAGTACCATCGTCACTGGAATCTGCATCCGTGTAGCCCCAAAAT
AAAGGCCAGAAAAGCTTTTTTTCTACCTAGCCATTCTACAGTAGAGGAGGGAGAAGATGTGGGCCAGTCATTGCTCCATTCTTTAACCAGGTCCATCTCAACTTCCATTGG
GGGGTCATCCAACACCTCGATGGTCACCTACAAC

LG10

ref-27271_6

28.003

CTCTTTGAATGGGGAAACATAAAATTCTCAAAATCTGTTTGCCAAGTTTTCGATTAAATTTCATATTTGAAATCACCAATGAAATCTGACAACAACTGTTTCATAAATTTTG
TTTCTAAACGCTCAAATCATGACAAAAAAAAAACATATTTTTCAGGTTGGATCAAGCTAATG[A/GJAAATGCACCTCTATCGGAAGCGTGCGTCTGACTGTTTCAATAGGA
ACCAGACCTTCTAACGGCCGCTGCAGTGATGCGATGACTTTACCAATTGGTGATTGGCTCTTATTTAGAAGGCGGGACTTATTCCGCCATTTTGCGCATTTCTTTGGTGTAA
CTAATCAAGAACCATGACAACTAATAATGAACAAGAAC

LG10

ref-1556 9

28.027

AAATAAGACTTAATTCTTAATTGATTTCAATAGGTTTTGACGTTAGCATGTTGCTAAGCTAACGTGATACCAAAGACTATAGAATAACACAAGACACTTCACTCGTATTGTT
TTGAATGGGAGAAAGTGCAACGCGCAATATGGCGGAATAAGTCCCGCCTTCTAAATAAGAGCCAA[C/TITGCAAAGTCATCGCGTCACTGCAGCGGCCGTTAGAAGCTCCA
GTTCCTAGAGAAACAGTCAGATGCACGCCTCCGAAATGAGACACAAGAGATGTGCATTTAGGACTGCGCATTTCAGCCTGAAAAATACAGTTTTTTGTCATGATTCCAGCA
TTAGAAACAAAATTTATGAGACAGTTGTTGTCAGATTTC

LG10

ref-12254

28.093

TTCCCTTAAGCGAAGCAAGTGCCAGGAAGAA




LG10

ref-72089 28.285

TTCTGGAAACCAAAGAGTAAACCAAAGACGCACGTTTGATGCCTATGATGGGCAAAGTCGCAACTATAACAAGAAAAAAACGATATGCGTGAGGATTCTGTCCTTTTTAG
GGTCTCATCTTCCTGTTTTTGGTTTGTTTACATGTCTTTGGTCCATGTTGCGTTCATATATCACCACAGGCACCAAGGTCAGTTTGGAAGTGGACCGAGACCCATCTTTTCAG
TGGTCTCGGTCTGCTTGTTTGGTGCGCACCAGGGTTCGGATGGCAGCATTCACACATGTTCAAATGAACCGCACTAACAGAGCAATTGCACCAGGGTTCGTTTTAATCGAA

CCAAACATGAAAAGTGTGAACACACCCTTAGAGTT

LG10

ref-30721 28.643

AATGTCGTGTCGACTCGTTTGCACAGAAAGT

LG10

ref-21544 25 29.018

Chr20

9579688

GATGTGAGGGATGAGTACAGATCACCATGGATTTTAGACTCGTGTCAGGATCTCATGACTCTGCTCTGATTTTTAAATTCACCCTGAATGTTTTATTCTCCAGAGCCTTCTGT
TTTGCAGGGAAAGAAGGAGTTTTTTTGGAAAGAAGGAGAGTTTTCCTCCCCTCGGTACAGGCACAGGCAGCGATATCGCC[A/G]JCAGGTCAACCATTAAACGATCTGTCAA

AACATGTGAACTCTCAGCCTATCAGCCTGCTTATGGGGGGAAGGGAGGAGAGATATACAGAAAGAGGATGAAAGAGAAAGACAGACAGAAAGAACACCTACTCAGCATT
ACGGGTTGGGTTGTCAAAACTGACTTTATCTGCTGGCGGA

LG10

ref-36679_25 29.299

TATTGTTTCAGTCTGTTGTAAGCTGACTAAGGGCTTGTACCTGGAATATGTTGGAGAGATCGCGGAGATTGAAGATGTAGTGGAACTTGATGGCGGTGGGAAGGAAGGTG
GTGGTGATGCGATGATGGAAGTCGAGTGCCAGCTGGACCAGCTGTGAGCTGCTCTTCTGCAGAACTGCTGCAAATCCCTCGCT[C/TICGCAGGTGCTGGTTTAAGATGCTGC
AGTAGATGGTTTTCAGTGCGTCCCCTCCAGGGAAGGAGAGCGCAAACACCGAGAAATGCCTCTGAGATACATGTTTCAACAGTTTTACATTAAGCCTTTGCTTAAGCTTTG
AGAGGTGACACTAGCTAAATGAAACATTTTTCAAATACAA

LG10

ref-25626_24 29.623

Chr20

38248429

ACGTGCTTACAAGCAGAGTGATCAGCAAGAAGGGGTGAAGAACAAAGGCAGAGAAATTACTGCCAAATCCTCAATTCTTCATTTCATGACAGCAATTCATCCCCGCTCAT
CTTAGTCTTTTTGGCAGGATCTCACATTTTCTTGCAGCAGTAATTTCCTTGACCTTTGTCTCTGGCAGAGCAATTTCATCGT[C/T]JCTTCTTCCAATATCTGAGAGAAATATCA
GCGGGGTTATGCAGTTGACAAAGGAGCCAGCACATAACAAGCACTGCCAAACTCCTTGACATGAACTCAGCAATAACAGAGAAAATCGATAATGGCCCCACTGTTCCTGA
TCTTTTAAACGATGTGGACTGATGGGAGATGTGGGTGCT

LG10

ref-21623 29.659

ACGCAGCACAACTCTTAGTTTTTGTTCGCTTAATACGGAATAAATTAGTGATTGTATGCAATACAGTCACAAATGCATATCACGTGTTGTTCTTCAACGCAAGTCAACATAA
CATGAAAAAACACATGAAATGCAATGCAGCGCAAACCGCACATAAAGTTAAATTGTGTGTATGCATTGCAGCAGCATCATGTTTTATTTCTTCAAAGCGCAATGGAATGTT
AATTCTTCTGTGCACTGCAATGTAAAAGCACATAGAGAAGCATAGTTCATGTTTTATTCTTTACTGCACAACGGATTAAGTTTGTGTATGCAATTGGAATGAGTTAGATCTT

GAAATCGGTACAATGCAACAAACTCATATGTTAT

LG10

ref-48828 30.006

AGTCATGTCTCGAGACACTTGCACTCGATTC

LG10

ref-58505 30.895

Chr20

3321886

GAAATTTACAGTGTATGATCACGCGATGTTTCTGCTCAACTAATGATCAACGCCAATTTTATATTCAGTGTTTACTGTTGTTTTTCCTAAATAAAACTATTATAGTGCGTTGA
TAGTCACGAATAGGTCAAATGTGGGTCATTTTAGGTCGGCCATAGATCCACGAAACGCTTCAGCGCAGCGTCGACAATTTTTACGTACACAACAGCTCGAGAGTCGTACTA
CCATGACACCTGCTGAAGCAGCGCCGAAGAAAAAACACGTTCGGTTTGCCAGGATGGAAGAGGACATTGACCGCGACGAACAGGAAGAGGATACCCTTTTCGACAAGCG
TAAAGACATTAAGGAGGGGCTGAAAAGTGCTCTGAAGGGGGGTAAAGGGGTACTAAACCCAGGGTCCGATCAGGTTGATGTAATTCGACCCGGACGGA

LG10

ref-55938 31.113

CCTAATTTAGCGATATGTGTGCCAGGGCTGG

LG10

ref-4719 32.235

CCCAGAGACATGTCAACTTTGGTCCACTGTTGTCTGTCCTACATGGAAACAAACACCTCTTGTATTGGACTTCTCCATTGGGGAAACTTCAGTACATAGCCTGTTATTAACA
TGCAACATTGTTACCGTTTGTCTTGCTTCTTTTTTTTTTTTTTACAGAAGTAGGTCTCTTCTGTTGTGCATAATGATTGGGATAGTCCCTGCTGACATACCCACAGACTGCACA
TGGATCTCCATGAGCCATTTGATTTTGTTGTGGGGCCGGTGAAAATTGAATCATTGAATTTATTGAATCGAATCGAGTATCGAATCGAATTGAGATCTTGTGAATCGGAATT
GAATCAAGACACCTGTATCGATATCCAGTCC

LG10

ref-25713_6  33.795

CAGTATTATATGGTAAGTCATAATTAAAAGGTTTCAGTTTTGTGAGATACTGCAAGAAAGTTTCTCATTACCAGATACTTGTGAGAAATTCATACCAATCACTTAAAGGGTT
AGTTCAGCCAAAAATGAAAATAATGTCATTTATTACTCACCCTCATGTCGTTCCACACCCGTAAGTACCCTCGTACAAATGAGTGAAAACATT[A/TJATGACGATCCGCATG
CTTCCAAAACAGTGTCGACCCGCCGTGGACCGAACTTGTTGGTCCAGCACATGCCACAGATGCTCAACTGGATTGAGATATGGGGAATTTGGAGGCCAGGGCGTGTACCT
GGTCTGCAACCGTGTTTAGGTAGGTAGCATGTATCAAATTTACATCCACATGAATGGCCACACCCAGGGTTTCCCAGCTGAACACTGCCCAGATCATCACA

LG10

ref-66916_6  35.741

TCCAGTAGCCTATTTAATATGATATTCTAAAATCGAATTACTGCAGTGTGCAACAAGTATCTCACAGCAGCCGCTGAGCGAATGCACAGAGTAACGTTATAACATCTTTTTC
AACACAATGCATCTAAATGTATCTGTATTGTAAACATTAAGTAGTAATTTTTTTTTTTTCTCA[C/TJAAAGCACTCGCGTCGCCTCATAAAATTGAGGTTAGACCACTGGAGT
CACACGAGCCGCTTTTCCACCGTCGGGCCGAACTGTTGTCATTGAATAACCGTTCCATTCAGGGCCAGCCGGTTTCATTTTCCACTGTGAGGCTGATAACGGCCGCTCTTTG
TAATGTAATACAAAAGCTTCAGTTGTTGCCTTGGTA

LG10

ref-24702_28 38.225

CGCTTGTGGGCGATCCTAGTGCTGTCG[C/T]TCTA




LG10

ref-49307_15

38.723

GTTTTTGTTTTATTTTATCCTTTTTGGTAGGTCTCTGTCCCCTTTTGAATAAATCCCTATTTTTACCACGTTAAAGAAGGTTAGTCGTTTATTTCCGATCCTCGAACACGTGAT
TTGGATCGCTGGTTTGTTTAGTTTAGATCGGTAAAGCGCCTCCGTTGACGTGTATGAGGCAGATGGCAC[C/TIGAACTCGTGGACATCACTGCATCTAATACAGTTAAAATG
AAGAGCATTTGTACATAGAGATGGAGGATGATGTAAAGAAAGTGAAAAAGGTAAGTTAACATTGTAATGTTACACACTTGCATGATCCGCTAAGCTGGTTAGTAGCTGAA
AAGTGTTGGCCTAAACAGCTGCTTTAACGCCCTTCAG

LG10

ref-52315

43.005

CCAACGAGAAAACAGTAAAGTCACACTTCATCAGCTCGACAGACTCCAAACAGAAGCCGCTGCACTTGTTGCTTACCTGCGCGTGCGCCGTTCATCTTCACCGGAGTTTCA
CGGTCTCTCATCTGACGACAGTGTTTCCAGAAAAACTCCTCCAGGAAACTTTATAACAAACTGATTCTGCAGCGGGATAGAGAGACAGCAAGAGCCGGAGTAGGTACGAG
AGGTTCCGCCATGTTGAGCCCATTCAGCGCGGATCACACGGATGAGTGATCCGGAGCTGTGCAGCCGGCGCGAGCGGACCTCATTTATAATGTACAGCTGGTGGGCGGGG
CGACGGGAACACACGCCCACAAACACACGCGCGCGCGA

LG10

ref-2128 23

46.234

TCCTGGAGGGCGACTGTCCTGC[A/G]JGAGTTTAGC

LG10

ref-2128_24

46.234

TCCTGGAGGGCGACTGTCCTGCA[A/GJAGTTTAGC

LG10

ref-45474

47.725

TGTGTCAACACATTGAAACACAAAATGTTACTTGTGTGACAGGCATAGGCCTATTGCTGATTATTGCCTTTCATTCAATTAAGTTAAATTATCTTTGTGGTCACAGTTTCATT
CGCAGATCCTTTTATGTCAGATATGACTAACCGATACTGAGTAGCCTCTTGGATAAGATTCCTTAAAGTTTCGCACCTACGGCACATATTAGGCTAACGACATTGATGCACA
AACGCGGATATGTTCGAAATGTCTAAAGTATATAGATAGAATTTTATATGTATTGAGTTGGCTTGTGCATTTAATGTGAGGTAATTTCTGGTAAGGTACCATTGTGAGCATC
GATGCTCCCTGGTTTTTGCGGTGCATTGTGAGGTTTTTTTTGCATTGTGCACTTGAAGGATTTTGCGATTGAGACAGCCCTTATAATGGCTGAC

LG10

ref-55470

48.232

TTGTGCGGCGGCCGGCTGGGCCTTGCCATCCACTTTTGCCAGATTTTATAACCTAGGGTTCTTCTCTTTGCATAGTAGAGTTGACCTCTCCTGAGCTCAACTCACAAGGAGC
CCACACTCATGACCTGTTGCAGGATCAATTCTGTAGCTGAGCATTACCCTTGACGAGTTCAAACTCGCTACAGATTCCTTGTGGCTCATATTTAGATACGAGCCACTAGCTT
CAGGTGTTCACCTTCTTTTACGTTGTATGCTCTTGGCCCTTCTTTAAGCGCCTAGGCTATACAGGTTTTTCTTGGAACGATTGTCTAGGGCCAGGCTTGACCTCTATGAGTTC
AGCCCACTATGCCCCCTTGACGGCTCCGACTTATGTCCGAGCCCCTAGTTAGGATGGCTTCGCCCTATTATGTCTTTGTTCCTCTGGGCCCTTT

LG10

ref-26637

48.674  Chr20

19632553

GATTTAAGCTTTCTTTTTATGTGTGCTGTTACTGAGTTAAACACGTTCATAAGCAGTCGTTTAAAGTGTTAACAGAGAACTTGTGTGACCGCTGGTGACGCCGTTGATCGCC
ACTCTGCCGTGACACTGCTGACTTCACATGCACACTGGAAATTACATCATGCAGTGTTTGTCATTTTGAACATGTATTAAAATCTGACTATATAGACACGATCACGATGCTC
CTTATGGTTTGCATGTACTCCTACTGTGCGTTTGCAAGATCAACTGAATCTTGATGCGACATTAATTAGTTTAGTATAGATCGAGTGAACCAGCATGATGAAATAACACTGC
AAATCATCTACCACTAGCTTTTGTGCAAATAAAGGACAATTTTAACATTGGATACGTTTTAAATCATTTTACGTCATAGGTGAAGATGGCAAGTT

LG10

ref-28268

51.451

GATCTCGTCACGATATCTCTGCGCATTCAAA

LG10

ref-28656_8

53.253

CTGTGGTGTTCAATGGTTGTTTTAAAGTGTAGACTTAAACTCTATGCAATTCAGGGTATCTAAGATTTTAGATCTTTTAGTTTTAAACAGCCTGGATTTAAGACTATTTAAGC
TATTTAAACTATCTAAGTGTCCACAGATACACTGTAAGGGGTTTGAGTCAGACATGCCAAAAAATAAAAACCTCTCGTCTCAGTCCTGTGGGAG[A/G]JGTCGAGGGCGTTG
CAGAGAACCATCAAAGACTTGGACGTAAAGGTCTTTTTCCTCAAAGTCAATTACAGCTGCTTCAGGAAATATTGATGAGGGATTTTGAAACGCAGTGGGAATCCAACAAA
TCCATCCAGTTCACGGCACCGGAGCTGCGGTGAATGTCAGCGAACACAGGTGATGAGAGAGAGCAGGGCTGGAGGTGGAGGTCGTGCACTATACGGCTTTA

LG10

ref-42215

53.274

GTCTAGTATACGACAGATTTGCTTTAGCGGT

LG10

ref-34034

53.536

AAGTACCTGTACACACACATCAGAGGCGGCAAGATCGCAAGAAAAGCTTAGTGCTGGTAGCTATACATTATTTAAGGTTATTTTCTGTTTAAGATATACAGAAACTGTTGT
CAAGTAAGCTTCATTCATAAAGCTTCCCCTGTTGCGAGCCTGTGCGCTCTCTAAAGTGTCCGGGTGATGCACTGCTGTCACAGTTGACTGCCGTCTCATTTGTTCCGACAAC
ATCACGGTATTAACAAACATTTCAAAAATCGATTTTTGAATCTGTAGAAGATAGAATCGCGATTCATAAATTGATTTCCCACCCCAAACACACACACACTAAAACAAAGCA
AAAGCTATAGGGAAATGAAAGATTAATGAGCATGT

LG10

ref-32708_5

54.796  Chr20

8544028

CATGTGAGAGTCAAAGCGTCTCCATTTGTCTGTCCAGAAAATGCCATGCTCATCATGGGCACTTAGTTAGTGTGCTTACATAGAAATAAAATATAGATTTTGATGTTCCAAA
TTGGACATTGGCTTGGAAGCACACAGTTAGATGGTGATTCATTCTGTCTATACCGTATTCGGCTGATTTATTTATTTTTTTAATGTAGGGAAC[C/G]TGCACGAACACTGTGC
GTGTATTAAAATACACTTTTACCATGCACAGATGAATTATGAAAGAAACTCTCGTTCCTCTGCCCCTCCTCCCTTGATAAGTCCATTACCTTGGCACTTGGCTGTGGCAAAT
TCACTAACGTGGGCCCGACTTCAAACCATTAATCAGGACTTCAACGCTTAGCGCACCGTAAAAAGGTTATTTGTGTAATAGATAAAAGGGTGAAATGA

LG10

ref-1424

55.505

GGACGAAGGACGAGGCCTATGCCAAAGAACT

LG10

ref-22347

57.777 Chr20

16037585

GGAGATAAGGCACTTGTGTGCTAGTGTTTTTCACAGCATCAATAACCCTCGTTTACTGCTGTTGATGATTTAATTTTATGTAATGTTTTGCTTTAATGTGGTTTTATTTTATTA
TTTTATTTCAGTATTACTGGGATAGTTGCACATGTCTAGACTATTTTAAATGTCTGTTACATTAACATGTTACATGTTATTTTCTCATTTTCATTTCGAATGTAACGCCACCTC
AGCTTGGCTTCAGTAGGATGGTGGAGATGTTTTCTTCTTCTTGTTGAGCCATTAAGGTTCTGTTCATTTAGAGAACAGCTTTATCGATTTCTTTTGGGAACAAGAGATGTCGT
CTGTTAAGCTCAGAACAAATGATTTGCGTTAACGGAGCAGGAAACGTTATCACGCCGGACCAGGAAGTATCTGGATGTTTGATTAAATGG




LG10

ref-4848 1

59.35

CAGACCCCCACCTCAGAGCGAAAATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCGCACTGTGATCGTGTTTCTCAGTTTCGGTGGTTTTTGCTCTACCATTTACAGGTTTTAAGACGTA
AGGGGTAAGAGCATGACCCAAGGAGAGAGTTTCGGTTATATCTTTCTATGATACGA[C/TJAGTGACAATGCATGTTACTCGGTCTGGTGAACAACTGAGATGGAGAAACCG
ACAGACGTTTGATGAGTAAGAGACTTTCAGGACCGCTTGAAATATTATCTATAATGGAATTTTCCAGAAACAGTGGCCTAAAAATGGGGTCATTGTTTATTGTTTTCACTTA
AGTCCTCTTTAAAAGACCCATCTCTGACCCTTTCAGG

LG10

ref-25868_18

66.572

AGGGATGCACCGATACC[A/G]JATGCCAGTATCGGG

LG10

ref-45498

73.554

CTTGCAATTGCGAGATTATTGCTCACAATTC

LG11

ref-68486

0

GGTTCAGAGTCGACTCTTTTGCAGACTGTTC

LG11

ref-58332

1.397

ATGTTTCAGCCGAATCTGTTGCTGTCAGGGA

LG11

ref-4750_6

2.372

CGTTT[C/T]ITCCACGACCCCCCTGCTTCCTCTTTG

LG11

ref-4750_27

2.75

TTGTGTTTTTCATTAAGAAAAATAATGAACCCACCATTCTAGCAAATCCCCCCCCCAATTGCCGCTAATTAGAAAGCGAAAGTAAAGTGCGCACGGCCGCATTCATAAGCT
TCTCTGTGAACCTCTGCTTCAGGGCCGCTGTAATTTGTTGTATCACGCCTGCTATCAGGCGAATATTTTATACACACGTTCAAAATAAACGTTTTTCCACGACCCCCCTGCTT
CC[G/T]ICTTTGCGACCCCCAGGTTAAGAACCGCTGCATTTAGTGTTTTTAACAGCAAAAACACTCTGAACCGGTTCGTCTAGCACGTTTACATGGTTAACAATGGAAAAGCA
GCGCAGTGGAATGGAAAAACGCATTCTGTGCGAACGGCAGCATGAGTCACAACTTGCATTAAACTAGGCCTGAAAAAGAGAGACGGACGGCTGGTGGCT

LG11

ref-71392_19

4.581

AGCTGTCATGCGAACCCG[A/G]TGCGCACAGGGGT

LG11

ref-15375

6.193

CCATGTGATGCAATAAACAGTAAACCAGCCTGTCATTCTCAGCATTCTTCACACGGCTCAACTGCCTTTGAGAACCACCTGACATTGAGCCCCACGTGATCAACGCTCTTCA
TCTGAGAGAAACACGAGGTCAGCGTTCCTCCGGCACCAGATGCTCAGGTCCTGCAGATGAAGAGGGCCAGAGAGATCTGCATCAGGATGAAGTGATCTCGACTGGAACGC
CTGTTTCAGAAGTCTGTAGATCACCAGAGATCATGTTACTGCTCACACTGTTGCTTCTCTGAGTGATTAATCCCGTCCTCTACATGCACACAGTTTAGCTATTTATGGATTAA
CTCATAATGCTTGACATAGTGATAACCATAGCAATGTTTTGGCATCTTGTGGCTGTAACTATGACACAACATGAAACAATTCAACCCCTTTTGGAA

LG11

ref-53820 27

7.808

TATTTTTTTTTCTTCCACCATATCCCTTTAGTCCCTTTTTTAGTGGCCAATACGATAACCAATAATTCTTTCTATTTGAAAGCTGATAAATCTAAATCCAAATTTGTTATCATT
TTTGAGTCTGATTACAAAAACAAAATTCTCACCATTAAAAGCCATGTCCAAAGCACACAATTATAATGTTCTCATTATAATTTTATGTAGCCTATACGACAGAGTTGCACTG
T[C/TICATATTGAACTAAACTCCTTTTTGAAGTGATTCTAATCATATTTCAAGCAATTCAAAACCATCATGGCGAACTTCATATCTGAAGTGTCTCAGCTGAAGGAAATAATC
CATTATTTATCAACATATCAGCCGATACCGGTAAGGTGGCCGATATATCTTGCATCCCTAAATAGAAGTAATAAAGTTAGTTACTACAACTATAT

LG11

ref-29826_24

11.444

TTAGTTAATCAATGCTTCAGAAGTATTTTTCAATGTTAGTTCATGTTAACTTATGTAGTTAACTAACATGTTACAAAAATGTAAAGTCTTAGTTTTTTAATATAAAAAAGCAT
GCATAAATCTAATTCATTTGGATCGCTTTGTCTCTTAATGCTCAGATTCTTCAGTTAACCTTTGGCATCCAAATCTATAAATGCATCGGCCGCAAGACGAGGGAACTGCA[G/
TJCCCAATCTGCTGAATGCCATGGAGGAGAATCCTGCAGCGAATACTGAACACCAGCAATACAGCATAGAAAATCACCAGTTTGAAATTCAAACCTATAATAACCCTCAAA
TGGATAGTGGCAACTATCATCACAGTAGATATGCTGATGAGAATTATGATCAATATAACAATCCTGAATTTTACAAACAGGACAACCGTCAAATGTACA

LG11

ref-49919 15

13.246

Chr4

1764200

GACGCTGACCGTGCCTGTGGTTCTCTTCCCAGTGAGTATTTCTGCACATTCACAGGCTTTGAAACACACATAAACGTTGCAGGTGTGTTGATCGAAGGTTTCTTCAATGTTT
CAGATCCGCACCTCAGTCAACCATCTCCTCGGCGCCTCTAAAGACTTCAGCTGGCCGCGTCACATCTGCAT[A/G]JACTGTCGCCCTGCTGGTCTGCGTCAACATCCTCGTCAT
CTTCGTTCCCACCATCAGAGACATTTTTGGATTTATTGGTAGGTGGGACACAGGATGTGATGTCACAGCTTGTGTCATTTTAGTATCATTAATATACTGTTTTGGTTATTAGC
ATTATTTTGAAGTTTTAGTAATTTCGTTGTGTGTT

LG11

ref-64118

16.371

Chr4

8215577

TTTGGCATATTTTTTGTTTGTGAGGATTTAGGTCAAATGTAATGGAAACTTACTTTTCCATGAGGCAACATTACATCCCTGTTGAAGAGAGCAGATTGCTGTAATGGAAGGA
GATATGGCTGGAAGCAGGGATTGAGAGATAAAGGAATGGAGGGTAGGGAACCTTTTCTTACTGCATCCACTGTCCAGGTGTAATCCACCTGCCTGGGGCGAGCCAGATGT

CAGCTGCTTCAATGGCAAGGACTGTCATAGTTCTTAAAGGAACAGTTAACCAAATAATAAACTGTCCTTATTTTACATTATTTACTTCAAGTTACTTCAAGTATACTTTTTTT
TGGGCTGTTACTTCAGAGTGAATTATTTTAATCCTAATAGGAGGGTAAGATAATTCACGTACTGTACAAATGGTGTGCCATTTCCAACACATTTCA

LG11

ref-59072

18.863

AGGCTTTACGCGACTATGATGCAACAAGATT

LG11

ref-26908_25

18.924

GACGTGCACGGCGCATGATAGAAAACAGAACGCGGGTCAATAAATTGTGTTTTTATTAATTTGGTGCTATTATGTGCAGCAGAGTAAACAACGCTTGTGTTTACTGTATGT
GTGCCGCATGTAGACGTTTTTCCGCTGCTTGCAAACAGACTATTTTGAGGAGATAGCTGATTGCCATTAATTTGCCGCTCTGATTGCACTCGCAAAGCGCGAATACACTGCA
TT[C/TITGAGGAGGCGAGGAACGAGGAGTGAGGCAGGTATAAATTCTCCTCCCCCTTCACATTTTTCACAATCATTTTAATTTATATTTTCACCTTTGCAGTTTAAATAAACC
ATATATTTAACATATTCCAACAGTGTAACCAAACTTCAACAACATAAGAGCAGATCCCTTGAGTGCAGCTGATGATGTTTTGAAATGACGCTTGAGTGA

LG11

ref-71392_18

19.107

AGCTGTCATGCGAACCC[A/G]JATGCGCACAGGGGT




LG11

ref-49098_32

21.006

ATTTACACTACGAAAGCAATGCGGTCAAATGI[A/C]

LG11

ref-49098_27

23.338

ATTTACACTACGAAAGCAATGCGGTC[A/G]JAATGA

LG11

ref-43918_10

24.824

CCAGTGCAGACCTCGTTGTCCTTACAAACTCTGTTTTGTGTGCAGTTGTTACACTTGTGTGGTATGAAGGATGGGCAGGGCGGCTGTGAGCACTTGTACTCAGCTGGCTGAG
GGTGTGTGGCGGAGCCCCAGCCAGACGAGCACGAGGCCTTGCAGACAGTGGATCCACCTTCAGATT[A/G]JGCACTCAACTCGCCCGTTTACCTGCTCATCGTAGCACACAG
GTAGGGCACTCCACTTCCCTCCAGAGCACACCGCAATCTCGGGGAAGGGCTTGTTTGATCCACCACATTTTATTTTCACCTGCTGTTGGGCTGTGCTGTGGTGGGACTTCTC
GCAGTAGTTGTTCTGAAGATTCACAGCCTTTAGAGGGC

LG11

ref-23940

25.978

GAATGATGTGGCCATCTCAAAATGTACCATTTCAGACACTAATATCCTATAAAAAAAACTAGATCCATTTTAAATAAACAAGTTCCTTTAATTCAGTATATATAAATATATT
TTGTTGTACAATTCACAAATGATTAATCTGCAACTTTAAGATTAAATGTAGCCTAAAAAAAAATGGTGAAAACTGGTTCTTAGTTTTGAGACCAAAGTCGATTTAGTCGCC
ACCACTTTTTGAAAACCACTGAAAAAAATAGCTTGTTGAAAGCATATGTAACACAAAGAAAAAAAACATCTCCAATCCGTCATAAATTAATAAACATATGTAACACAAAA
TGCAACTGCACTCACACATATTGTTACAACACGGACTACTCAGAGACAGGAAGTGCAGATAGATGGATTTATTGAACACACAGCAGAGCAATAGGCAA

LG11

ref-66565_30

26.752

CACTCGTTTATATGTCTGGAGCGGGAGGGATGGATACAAAAAGTACAATAACTACCAGGTCTGCTGCAAAGATCTGTGGTACCTGGAAACAGGTGAGAAATAAAGGCTGG
CAGTAACAAAGTACACTTTGGAACATTTCAATGAACAAGTTGTCATTTGTGTGCGTAGAGAGGCCTTCCACTCCTGGTGCGGTGTTCCTTGTGAAGTCCACGATCAGTATGC
TGCATGT[C/T]GCCTGGCGGCCCCTGCCAGCCGCTGAGTGTTACTTGGTTCAAGTGCAGCCGATCACGTCTCCTCATTCCTCTTCAAGTGAACCACAGTCCACACCAACTCCT
CCACCAGACCCGGGAAACAGGAAGGAACATATACAAAAAGGTATTACAACATTTGGTATTCTGGGGTGTTTTGAACATGTTTGTTTTGCAAATTCAGCCA

LG11

ref-13158 8

27.207

TTCTGAGGTAATGCAAGTACACAAGTCAAAAATATATAACATTGTTCTAGTGGTTTTTGGATATTTTTATCCAAAAATCTTACATATTTACATATCTTGCCTTTAATAACCCT
CATGTCGAGTTTTCAGTTCATAATCATTTTAATCATATGGCTTCAAAAGATGTTGTAGCAGGC[C/T]IGAGCAAAACGATCGTGACAGAATTTTCATTTTTGGAATGAGAGAT
CCTTTAAAATTTGTATCTTTCCAATAAAGATCCCATTCATTCTTTTAAATGCCACAATGACATTTGTTTCTGTCATTCACTTAATGCTTGTCATCAATCTGTGGTATGGCGGT
AAAGTCAAGTTTCTTGTAACGGCAATAGTGCCATG

LG11

ref-38853 5

27.241

Chr4

6146069

AATGCAGCTGGAGTTTTTCATTCGTGAGTGAGCCGAGATGAATATCTCGCTACATAATTTCCCTCATCCAGATTTTTTAAGACCACGGAAATGTATCCCATTCCATATTAAT
CCTACTCTGTACAGCGATGCTACTAAGGAGCTCATATCTCCGTGCCGCCCTCCCCTTCCTCCTCCTCTTTTTTCCGAAATTAGCACATTGAA[C/TIGTCTCCGAGTTGGCTGCT
AATAACAACAGCACCTCGGGATGGCGGGAGCCGTTCTGATCAGCCAGACGACGGCTTAACGTTTGACCTTGGGACACGATATTAAGCTATTGTGGAGACCCGCAACATAA
ACTTGAGCTTATAATGGTCTAAGCACGCACGTGTAAATCCACATACAAATATTCATAAGATACAAGCGAGTACAATCCTGCTTATTGGGGAAACCTAAA

LG11

ref-8088_23

28.436

AAGGTTCAACTAATATATGTTCAGGGTGACATTGTTACATCAAGTCAAGTCAAGTGTGTTCTGCCCATGTCCATTTCCTATTGTCTCAAATGTCAGTCACCACATTTGTTTCT
TGTGTGCTGTCCATAACGGTCCGTGAATGTAAAATGTAATGCTTGTTGTCTGCAAGTATCATGGAAACCCAGGCTCATTGGAAAAACGTACCTCTGGCGACATTTATGC[A/
CJAAATGATATTGCATTTCTTCTTGTACATTTCATGACACTTGAAAAGTGAAATATCCAGTGAGTGGCGCTAAAAGCGCATTATCTGAAACCGATTAACGTGAATCTTACAA
CACTTGGTTGTTGTACATATCGCGGAAGTTCGGAAATGGAATGTTCGTTGAGTGGCGCTAAAAAATTATATAGGCTATCGCATTTGACAATAACGTAGC

LG11

ref-60148

29.15

CCTATTTAGACACTTGTTAGCAACAGCATTTTACAAGAAAAGTAAAAGGTTTTAAAAAATTTCAAGAGTGTATTACTGATGTATTTTATATCGTGAAAATATCTTGAGCTTG
TGTTAACCACAGAGCTTATTTCAAACATTTAATCAAAAACCCATTCAAAAACCCCACTGATTACAGGGCGATAGAATCGGAAGTGCTAAAATGCTAACATGTTTCTGGGTT
TTGGCCTACAAAAATGCATCATCTCTGCACCCCTCTACACAAGGGAGCTTTAGCAGAAATGTAGCACACCGGCTCTCTCTGCTGGACACAAGGTGAACAACAAGCTCAGTT
TCATTTTGACAGTTATGGTTTTTGTGGGCCATTTG

LG11

ref-58940

29.868

ACTCTCTCAGCGAGAGGAGTGCACTATAACA

LG11

ref-66019

30.442

GTTTATGAAGCGACGCGAGTGCTGTTTGCAC

LG11

ref-8581 32

30.828

GCTCTCGAGCCGAGTGTTGTGCTTGTCTCTC[A/T]

LG11

ref-8581_7

30.848

GCTCTC[A/G]JAGCCGAGTGTTGTGCTTGTCTCTCA

LG11

ref-71353

31.677

CTGTTCTGGTCGAGTTGAATGCCAGTACTTC

LG11

ref-16402

31.784

CGCTATCTCACGACCAATGTGCACGTATTTT

LG11

ref-45437 24

31.858

CTTTGTGAAGATCTGAATTGGCCACTAAGAGATGGGGGTCTCTAAAAGAGCTCCCGCCACTGATAATGTGTCAGATGAAGGTAGCAAAAAAACCATGAAGGATGATGCAG
TTCATCTCAGGAGGAGGATAGGCCTGCTGCCATCCATTTCCTTCATCATTGGCACTGTGGTGGGCAGTGGCATCTTCATCGCC[A/G]JCCAAAGGCGTATTGATGAATTCGGG
CAGTGTGGGATTGTCCCTGATGGTCTGGGCTTTGTGTGGCGTACTCTCCACATTTGGTGAGGAACGTCTTCGGTGCTTATACACTAATTTTTTTGACTGGCTGTGTATACTAT
TTTGACTTTTAACTCTCCCATGGATAAGTTCAAAGCAG




LG11

ref-57227_14

32.117 Chr4 11249684

TTGCAACCACACTGTAAATGTATATCCTACACGTATGTGGTCTGAAGCCTGGGTGGTGCGTTTCGGGATAAGTTTGTGGTTTATTAAACTACGAAAGAGGAAAAGGAGATG
AGGAAACAGCCGACGGGTGACTTTGAGGCAATAGTGTGGTAAACGAGTGGGCGGTAGGGCGAAAAACAGCAJA/CIACGTGTCGTTTTATCCGAGGGGTTCAGACTGAAGC
GTAATCTTCGTGGCGCAGGAGATCAGTCTGAATGTGAACAATTAAGGAGATGAGACAAAATCATTTATCAAGCTTCCTAAGACAAACCCCCCCTGCCTTTTCTAAAAGGGA
AAGACAGAATGAATTCATTTCCTTTATCTCCTCAAGTCGTT

LG11

ref-72244

32,518

CGGCTTCCAGACGCTCCTAATATAGCCAGAGAAGTCCAGGAGGGAGGCGGAAAGGAGGCGGACCAGGGGTGGAGACAAAGAACTGAAGACAAAGGAAGAGCAGGAAGC
CAAGGAGGCACAGGCTGGGTAGGAGGCCAGGCAAGGTGTCTTAGGTTAACAAGAAGTTCATGTTCACCTCTGCAGTTGCATCGAGGCAGACAGGAAGTTCATACACAACC
TCTGAGGTCACATTGATGCCAACAGGAAGTTCAGGAACAACCTTCATGGTCGCATCAGGGTATACAGGGAACTCAGGGGCGACCTCCTTGATCGTACCAAGGCAGACAAG
AAGTTCATATGTCACGAGACTGGGCTCTGGGACAGGAGCGA

LG11

ref-21271

32.882 Chr4 12948243

CCTTTTAGTTTTTAGTAGTTGCAGTCCTTACTTAACTTCTTTTCTAAAAAGAAGTTTGAAATTCCTTAGGTTTGGCATTTGTTTGTTTTTATTTGGATCATTTTAATTTGTGCTG
TTATTGTTGTCTGACTAATTTGTTCCTTTCACAGTGTTGATGAAGACGTGTGTAGCTGAACTCACTGAGCTCACAGCGGCTTCCCTCAAAGCCGACGGCACAGATGCATTTG
CCAGGATGAAAACACGTCCCTCCATTCAAACAGGTGGTGCTGCAGTTTGCTGTTAATGCAGAAAAAAAACAAGGCAATGAACAGGTCACAAACTACAAAGAGAAAAAAT
AACGCACAAACAATTTGTGCTTTTATTTATTTATTTATCTAACAGTTTGGTAGATCATGCTTCGTGGTTTTGGCCTTTTGGTCTAAATCATTTAA

LG11

ref-48410

33.178

GCTAAATGTGCTGGGAATTTCACTTTTAAGTCATGCTTTATGAACTCCCCCCTCGTCTGGTGGAAAAGAATCATGGTACTTTCTTCCAACTAATATGTAAACATGTATTTTTC
TCTTACCATTATAGGTAGGACATCTTTGTTGGGCATGTCACCAATCAGAATTTAGTGTGACTGTTTGCATTAGACTTGTGGTGTTTTAGCAGAATTAATTTTAGCACCTCTAG
TGGTGCCAAATGGAATTGCAATCTGTTTGTTTGAGTGGCTCAGTTGGGCCCCACATAACATTGGCAATGGCTCAAGTTGGGATGAAGCAGCCTGTTTGTCCAAACAAAGGT
TGATGGGGGAATTGTTTGAAATTAGTTTGACA

LG11

ref-23710_25

33.835

TCGAACCGTTCGATAGTGATGCGC[A/G]JGATCGCG

LG11

ref-23710_32

33.835

TCGAACCGTTCGATAGTGATGCGCGGATCGC[C/G]

LG11

ref-27433

34.005

TTGTCTTTTTCGACAGATTTGCCAGATGTGT

LG11

ref-25608

34.585

GTTGCGCAAACGAATCCTCTGCCATGGCCTT

LGI11

ref-49134_28

35.042

TTGAATATATGTGTGCGTGTTAACGAAAATTAGCTCTTTAGAAATTAGCTCTTTTAGATTCCAACTGTGGCCGCAGAAGGAAACACCGGGATGCACGCACTCGGCGCTGCA
GGCGACTCGTGAGT[C/TIATTTTTACTTTCTCAAAAAAACTCATTCTGTATGATTTATAAGCCTTTTGAAAAATGGGGACATGGGGTAATGTCCTCATAAGTCACCCTCTCCT
TGTAATACCTATGTCATACCCATGTCATTATACAAATTTGTGTCCTGATATGTCACAAANNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG11

ref-38899

35.586

TTTAAACTTCTGTTTTTGCAGTAGCTCTGTAAGGCATCTCTATGGCATCACTGTCGAAGAGTAATTAGCTGGTGAAGAGTTAACGAAAGTTATCATGAGCATTGTAATGTTT
GGAGCTGATATCATAACAAATGTCACTAGACTGGAAAGAATTTAAAACCAAATCTTACCTTCATGTTGTGTAAATATAAACCTGAAGACAGAATGCAGCGAGTGTAGTGC
TGAAAAGGGCCGGGGCTACATAAGGTCTATAATAAATAAATAAAAAAACAAACATTCTTTTTATCGTAATGCCAAAAAACCTCTCATTCCTACGTAACACCTAAAGCGAC
ATGGTGATGGAAAAAATTAGATGGGGTTTTTTTTTTGCGAGTGAACGCAAAGTTTCTCAGGGGAATGCAAGATATTTGCGAGAGAACGCAAAAGCATTT

LG11

ref-54624

36.11

TGTGAGATTTCGATATCGTTGCATCCCTAGT

LG11

ref-16427

36.358

AGTCAGCTGCCGATCAGTGTGCAGCGCTGGA

LG11

ref-16405

36.6

TTTTTCCCCCAAGGATTCTATAAATATCGCGATATATCGATATTGTAAGAAAGGCAGTGCAGATGATGCAGTAATCGTGTATGCACATCTTTGGAGCATATTGATGCGCTCC
AACACTCTCTGAGCGCACGCGACGACCACGGGCAGCGCTCTGTTGCGCGCAGATTCAATAAAGATGGAAAAGCAAGTGCGTGACATGGGACTGCGCTGCTGAGAGAACTC
ACCGTGTTCGGAGAGTTTTATACTTATATTGTGTGCGTCAATGCTAAATAGTAAGTGTTTCTATTTTCATCTGTTAATAATTAAGAAAATCATGTCGGTGTGTTATATTTTGA
TATTAATCGCTAATGTCTGTCTGACGCCATGCTAGAGTTACTGTTGTAATTCCCTTGTTTTATCTTAATTAATCTCTGTGTACAT

LG11

ref-47856_15

37.045 Chr4 12189827

GGGATTTGATCTAATGACAGTAAACAACAGTGGAGCGTTACAAAACACAGTGGTGTGAAATTCTATGTGGCAGCCAGTCAAAAACCACCTCCTCTTCTTTTAAGTCTAAAT
TACTTTGGGATTTGCCAGGCAGTGGACAGAGAGACTGTGCAATGTGACTAACCAGATTACTGCTGCACTTTATGGGGGAAGATGGAGCCACGAGTATGACGAC[A/GJATAT
TGCTGGAAAAAGCACCAATTGAGTGTCAATATGGAGAACTGTGTCATAATGAGGCAGGGAAAGGGAATTTATGTTCACTTTTGGGAAAGAAACTAAGCTTTATAGAGCAC
TGCAGGGACTTGTTTAGTCAACTCAGTCAGTGAATCCTTGAAGCCAAGGATCATATTTGTGAAAAATACACAAAGTTCCTTGTGATTAATATTGGAATCTTGT

LG11

ref-65224

37.366

ACAGGTTGTTCGACCCTCGTGCAAAAAAACA

LG11

ref-44114

37.985

TCGACCTTCTCGACTTCCTTGCTCACCTGCC




LG11

ref-25079_32

38.458

ATCACAAAATAAACAAGCAACAAAGTGAAAGAAAAGCGACAGCCCCTCACAGACGATTGCCGCCTAAATGAAAACAAAACAAGAACTTAAAATGTCTCAGGCCTGGTCC
TTTCTCGTCTTCCACTGTCATCACTCCTCCTTTTATCCATCCGGAGCTCCTCCATGGGACTCATAGTGTCGCACAGGTGTCGCTCATAAAC[A/G]TTCGCTCCACCCTGCCTCT
TGCCATATGGGGGCATAAATTGGGGGCAGTTGTGGCCTAATGGTTAGAGAGTCAGACTTGTAACACAAAAGGTAGCAGGTTTGAGTCCCAGTACCAGCAGGAAATGTAGG
TAGGTGGGGGAATGAACAACACTCTCTTCCACTCTCATTA

LG11

ref-49527_28

38.93

Chrl2

23145973

CCTACATTTTAAAATCTTTATTTGAATGACAACATTTTTATTTTAAAAGCTTTATTTGAATATGGTAACATGATACCTCATTCTATTAAAATATTTCTATGATTAAATCACCG
ACAGAGACCTTTCCCCTATCAGCCGATCACTGTGGACATAGTTAGTAAGCGTGTTGACATGTCATAGCAACAAGGTCGACCCC[C/TJCCCCTTCTCTTAGCTTAACACTTATC
TCTTTTCCTTAGTAAAAGTTTGTCTCAGCAGCTTTGTAAATAAGTTTTAAGAGAAAACTTTAGCTAAGAACTTTTACTGCTATTTAGGAGAACTCTTAGTGGTACGATAAAA
TGTGTTGTGAATACGGCCCCTGGTGCAAATTTGTG

LG11

ref-54352_10

39.388

Chr4

21060584

TGAACGTGAGAACAGGGAGTGATATATTTTATGAGGCAAATAAGATGTGTCAAAATGTGGTTATTCACCAAAGAATAGAACAAATCTTGCAGGAGAGACGCAAATCATCT
CCTCGTCTTTGTCTCTGTGGGTTCACCTTCTCATTTCCCATTATGCCATGCGTTTAGCATCTAACCGT[A/T]JGCAGATTGGTCGTGGGGGATATGCATTTGTCATACGTAATGT
GTTTTGTGTTTACATGCCAGCACGTAATAGACTTGCTCTGTATGTAAAATCATTCAGCTCCGGCCTCGTAACAATCCAATTAAGCTTTAAATGAAGCCAAACAGAACAATAT
CCCAGTGTAAATGGGCCCAGAGGGAGGGCAAAGAACA

LG11

ref-14364 28

39.794

Chr4

22259003

TCTCCGGGGCCGCCCACATAGCCGTCGGGTAATGTGTGGGTAACCCACGAGGAAATGGAGACCCTTGCCGCCCCCTCGAAAACGGTCAGTCACCTCATCCTTTTCAACACA
AAAAAGCCCTTTGCTTACTCTTACTGACACTTTTTGCTAATGTTTTTGTTTCACAGAATCAGAATAGAGCATGGAAGTCGACATG[C/TJAATCGAAATGAGCATCATTTACTT
TCGTAGTACACGTTCCTGGTGTTACTGTGCTCGATTCAAGCCGCAATAATGGCATACAACAACAAAAAAAAGAGTGTTACGGATAAGTCAAGATGCTCTCGAGGGTGACTT
TGACCCACTTCAAAAGCGGAAATACATCAAATTAAGGA

LG11

ref-53202

39.894

Chr4

22469590

TAATGCAGTGAGGAGCCCTCTGTCTTTCGCTGTGTGCATATTGACAGCGTTTATTAAAATAGAAACTTGGGCAAGGACCAAAATAGACACCGGCATCTTCATTCCCTACTTC
ATTCTGTTATCAGTTGGCCACTCATATGAATGACTGCAAGGCATGATGGCCACATCCCACAGGCATTCATCAAGCTGTGATTGACAGCCTGGAGAGAACGAAAGGCCTGCA
GATATCATCCGCTGCACTCCACAGCTCTCTCAGTTTTTTTTTTATCATGCATTCATACTGGCGACAAAATCTCAGTGTATCGTTTGATGTCAAGGTAAAGGTACAAGAAATT
ATACTTAAAGGATAATTGTACCCAATATATGAAAATTTTGTCAACTTTAACCTTAATATTGTTCCTAACCTGCATAACGTACTTTCTTGTGAGGAA

LGI11

1ef-57969 16

39.938

GGTAATAGTGTTTTGCATCGACTGTGACAGCTGAACTGTGACTGTAGACGATCACAGACTGACACACACACACATCCCAGCAGTCAAACTGCAGTTTAGTTTTTCTTTCTCA
AAGTTATTTTTTATGCAGTCCTTCTTAAAGCATCTCCTGAAAAACTACTAAATACACAAAGTCTGGTGCACA[A/CITGTTCGATTTTGTCCATCTGAAGCATAGTTCATAATC
ATATGGTAAAACGTGACGCGATTGTCCTAAGATGTATATTAGACTGTTGAAGTTACACAGGCTACGGTGACTTTTACAGAACCGATCAACGGGATCAGACAATAACGAGC
TCACAAGCCAATAAATGAAAAGGAAATCGCGCAGTGTG

LG11

ref-71160

40.001

TCTCTGCTACCGAAATGTGTGCGTGTGTGTG

LG11

ref-51188

40.296

GCAGCGCTTTTTTAATGAAATTAACAATAATCACATTAGGGAGTATCACGATTTGTTTTTCCATATTCCAATATAAGACGCCTTAAAATGATTGTTTATACTCTTGTTTTACT
GTTTAAGGCACTGAAGACTTTTAATGACCTTAAATTGATCTGATGAGCATGAGCGGAGTGGAATGATGAAAGTGATCAGCATGGTTGATATTCAAAATGATAAGCATGCG
CTGCATTGTGTGTTTATCTGCAGTCTGTAGAGCCGGTTTCCCCTTTTGAATGATGAATACAGATGAATTTATATGAAGAAATAGGCAGTTGTCTCCTTTACGCAGGAGCAGA
ACGGTTTGTTCAAATGCAGCTGACGCAGGCGACAACACATTCGGCTATCATCAGCACGAGTCTTTGGCGTCTGTTTGGTGTGTGAAATTTTTCCTA

LG11

ref-1797

41.332

GTTTAGATGTCGATGCCAGTGCAAAATCAGA

LG11

ref-64295_14

41.52

CTTTAAACTTCGA[C/TJACCGCTGCCCTCACTGGC

LG11

ref-44585

42.683

Chr3

34755147

TGGTCGATCGGATCACAAGTAGACGATGCTAAAGACAGGTGTAAACTTTAGACCACTTCTACAAGTAGTCAAAAACGACCGGATTGCTTTCATAGTGTAAACGCTCTAAA
AACGACTGGATTGCTTTCATAGTGTAAACGCTCATGTGGTCGAATGTGTTTGAATGACCACAAAAGACCACCTACTCTCCGCCTACTGACCTAACGGTAAACATTACGGAA
AGCGCGCTTGCCAGACGGGATTAAACTTTGTCGGCTGAAGACCCAAGTTTGGTTTGAAGATGAAAAACCTACCAA

LG11

ref-62799

44.78

ATGTCAGTCCCGAAATATATGCAAGTAAGTG

LG11

ref-18052

45317

CACTGATTATCTCTTCATCACAGCATCTGTTAATGGGTGGGATATATTTTGTCCTCACAGTTGATGTGTTAAAAGCAGGAAAAATGGGCAAGTGTAAGGATTTGAGAGAGT
TTGACAAGGGCCAAATTGTGATAGCTAGATGACTGGGTAAGGGCATCTCCAAAACTGAAGCTCTTGTGGCATCAGTATCGATCAAAAGTGGTCCAAGAGTGGTGAACCGG
CGACAGGGTCATGGGCGGCCAAGGCTTATTGATGCACGTGGGGAGCAAAGACTGGCCCGTGTGGTCTGATCCAACAGACGAGTTACTGTAGCTCAAATTGCTCAAGAAGG
TAATGCTGGTTCTGATAGAAAGGTGTCAGAATACACAG

LG11

ref-3779

46.182

GTGTCTTAGGCGAAAAATGTGCTCCACCAGA

LG11

ref-14074

47.351

TATCTGGTACCGAGTGCCTTGCTCAGGTTCT




LG11

ref-48315

47.388

AGTCAACTGACGACAAACCTGCAGGGAAACT

LG11

ref-21653_32

47.815

Chr4

11570137

TAAAATTGGTAACTTGTTCGCACATTTACTATTTTCAACATGGTGAATAGTGTACTTGTATATAGGGGATAGTTAACGATTCAGACAGTGTAAATATGCTTTCCATTGAGAC
AAATTAAGTCTGGTTTCATGTTAGTGCCACGCGAACCGCCGTAGCGCACACACACACACACACAGTCTGCTCCGGTCCAGAGACACGAGATCACAGAGCGAATCATATGC
ACAAGTTGA[C/TJIGCAGAACACGAAACGTTTCAGACCCATTTGAATTCTGCACGGAATGCTATATTTTAAAATGAGATTAGGAGGAGAAACTGTTAGAGATTAGAAGGAAA
CTGAGGCTTTACAGAGCTCAACAGCTCTGGCCGAGCATGATATAACCGAAACGTTATTGGTTGTTTAAAAAAGGAGGAGGAGCTGTTCGATATGTCCCGCCC

LG11

ref-50293

48.41

AGATCAGCAGCGAAGACACTGCTTAAAGGTG

LG11

ref-62286_32

48.821

TAGTCTTGCCAAGTACATTCTCACTACCTGCAAGATTCCCTTTTTGACATGCTGTAAAACCCCATATAGTGTGCTTTAAGTATTATTCTGAATTTTATAAAATATATTGCATG
CTTTTCCACATATAGCCATGCATTACCGGACACAAGCTGTTGAACAGTATTCTGGGTGTCAGATGAGCATGGATCTCGCAGTGAAAT[A/CJATCAGCATCATTAGTGTGGGC
GGCAGCTGTATCGTATTTGTACCTTTCAGACAAAAATGGGGATATTTATTAATCCTCAGTATGAATATACTAAATATGAGTATGATGTTATGCTTTTTTTGTCTTATGTATTA
CTTTACTCAAAACTACATTAAAATGCAATTCACAC

LG11

ref-52123_26

49.022

CTGGCACTGGGGCAGACAGTATCAGTGGAGCCCAGAGAGAGCACACTCGGATCCAAAAGCTCGATCAGCTCGACATCCTCCTGCAACAGCACGTCCTGAGATAACAGACA
GCGCAGAGAATACTGGCGGAAGGCAGCGTCCTGCGGGAAAACAAACACAGTTGAACACAATCTCTCTGTGGCTGCAAATCAATCTAATTATCGGATCATCCGACTGCCTT
GCAGC[A/CJATACTGGGATTCTGTACTGTAATAAACAAAAAGATAAGATCTTAGTCTCTGAATCTCACTTTTCTCAAAATGATTTTGAACTAATGTGGCATTAGTTAGATCC
TGTGGAGCTGGAATCATGTAAAACTTCATTTGAAAAAAAGGTGACTAAAAATAAAAATAAAATAAATTACTTTAAATTCACTTTATGGTTATACAGAAATCAG

LG11

ref-62604_6

49.546

TACAA[C/G]JCCCTCGAACGAAGTGCAAACGTACGG

LG11

ref-62604_30

49.642

Chr4

27733143

ATATATATAAATTAGATGGTCATGAAAATGTATATATTTTTTATTTTTATATAACTGTTGAATATGCAAGAAATTTCTCCTCCTTTCTCTCTCTTTCTTTATCTCTCGCTTCAT
GTTTAGTTCACTCTCACACTCCACTCTCATTAGGAAACCAAACACACTATTGTCACCGTACGTTTGCACTTCGTTCGAGGGCTT[C/TITAGTAATTAGCAGTCATATTAGACG
ATAGCCCATAAGAGTTGTTTAACGCTAAAACAATTCTGTTCGTCAGAAGCGCCTCAGAACGTGAACACTGTTTCCTCTTATCTTGTCTGTTTTGTATGAATACATTGAGGTT
CATCAGCATGCAAATTGCTCAAGGTGAATTTATT

LG11

ref-998 16

49.944

TATAAGTTACAACTTACGCATTACTAAATATTTTGGTGTTGCACCATTACACTGCAATTCTACGTTCCAATTAAATATTTACGGAAGCCTCTGCAGTCAGAATGAGATGGCA
GCCAGATTAGTTGAGCTTGTAATTGATAACAAAGAACCACATGTTCGTCGTCTAGTTTTATAAGACATACACAATCCTATGGATATTTATGATGATGTCGACA[A/T]ACATG

CTCGTTTATGCTTTAAAAGAGAGGGAATAATGCAGATAACAGACTTGATAGCATCTGATATTCAACACGAAACAGACTGAAATGGAACTCTCTCGCCAGGCCTTCAAGTGT
GCGTAGCTTTCCATTATTTTGCCACTGAATCAAAGCAAAACTTAGTAGGCGACAGCATACAATTCACAAATCTACAGTATGTAGAGTAATCCGCCACTGG

LGI11

ref-35921

50.634

CATTTAAGCACACACTTCACACTGGCACTTTGTCTGGTCTCAACTTCGAGTAAGGACTCACTTACCTGCACCATGCGCCTCCACTACTTGCCTCCATGCATCGTTGTTGCTAC
GTCTCTCCCAATCATCCTTGTCTCCAGCGTCTTCCCATTTGTCTGTGTCTCCAGCGTCTCCTGTTCCCAGACTCCTTCCATGTTCCATCATGCTCACCGAAGTGTGTGCTTGGC
TGCTCGAATCCACATGCTCATAATCAGTATGTATAGTTTATTGCACTCCAGATCTGATTAGATTGTAAAAGGTGAGCTGTGATATTATTGGTTAGTTACTTTTTTCTACTTTT
TTTCCTCCTTCGGTGAGTAGAGTGCAGAGACGGGACACTAAGAGAAAGTAAGCGATTTGGTAAACAAGACCGAATTGCAGAGAAGTAACAT

LG11

ref-56269

51.359

AATTTCAAACAGCAGTGAGCTACACTGTCATCACATGACCTCATACAGCGAGTGACGTCCCATTATCATACAGCTTTTATTTCTCACATTTTTAATCCAATTTTATGTTAAA
ACGTGAAATTCTATGAGTCTGATCAGATGACTCAAGGGATGTTAAACATCATGGTTGATATCACTTCCTGTTCATTCATTACACAGGAAATGGAAGGTCGAGAGCATTGCC
TTGTGGGATACGGTGTCTTGTGCAGTGGGCTCTGTTGCAAACAGGCTTTAGCACAGGTCTTTCTGCCAGTATTTTAAGTTATTTGGTTTTTATTTATTTTATAGGATTTTATTT
ATACATAATTATTAATATTTATTTATATGTATTTATTTTCCTGTCTCAGAAAAGATCTCTGTTACCTGACAAACACATTTTAAATTGCTTATA

LG11

ref-39987

52.28

AAAGTGTTACCGATATCTTTGCAACGAACAC

LG11

ref-16632_24

52.734

AAGACTTGCGCTCTGCGCTGCTGCTTGAACTTTGGTGCAACAGTGATCTTTGCAGTTTATCAACCATCAACAGAGTTAGAATCCACAGAGATTGATGTTTTTTAAAAAATGT
TTATTTTATTTTTTTGCATGAATTTGTGTACTCTTTTGGGTGCTCAATGTTGATAGCATTATATACATTGCTCTGGGATATACTGAACATATTGAATCCGAGCCTGTTGCT[C/T
JACCGCCTGTCCTTGTAGCATTTTAATCACTTTTAATTTTAATTGAAGGTTCCGACACCAGGATGTTTCGAAAAAATAAAATTAATTGGGTGTACTTATAAAATAGGCTGTAT
TCTGAAAAGATTACATGAAATAACACAGAGCTTAGACACCGTGCGTCCTAACACCGCATTACCAAACTGGATGTCATCACTGCTATTTTTGATGTC

LG11

ref-30400

53.287

ACTGCATTAACGAACTGCATGCTTTCGTTAT

LG11

ref-19610

53.907

GTGCTATGAGCGAGGAGGATGCACAGGTGCA

LG11

ref-64760

54.017

GGCCAAATACCGAGCTCAGTGCTTAAGCTAG

LG11

ref-45476

54.126

TGAACTGAGGCGAGTGCTGTGCTTAAGTATC




LGI11  ref-44198 54.177 CATGTCTTGGCGATAGATCTGCATACCCCCT

LGIl  ref-45965 54.977 AGGAGGAGGACGAAAGGCCTGCAGCACAATC

LGI1  ref-21563 55.203 TGGCCAGTGCCGAGTGTAGTGCAAGCCTGGT

LG11  ref-7758 55.21 GATCAGGATACGACTGATCTGCGTCAGTATC
GGTTGTAGTCAACTCTTGTGTGGGATGTGTCCAGGTACAGCTGTGAATGTGCCCTGGAAGTACAAAGAGAACCTTAACAAGTTATTCTGGAGGCTAAAGGCCATCTGTTTA

LGl ref-39262 55935 TTCGTTTGTTTATGTGTTTGATTTTAAGATGGGTAGGAAGTTGCAGAATCAGGTCGTCCACACTTCCGTGGTAGAGGTCGGCCGGTACAGTGTATTGCTCGAAGTCTTTGCA
GAGGAGAGTGAGGCTGCCATGTTGTTATGACAATCTCAACTACTACGGTTTCCACCTTCCTCTCAGCAGTCTGAATTTTAACAAAAATACAATTTACACTCAGGTTTACATC
CACTTAAAAGCTCAATAAATGTATAATCCACAGTCTAATGATTTGTATACACCAAAAGTGAATTTAATTATTTGTAGATTAGTAGATAAGTAGATT

LGI1  ref-48570 55.236 TGGAGGAACTCGACTGGCCTGCACCTTAACC

LGI1  ref-50443 55.324 AAACTGCTTACGATCTGAGTGCTCTACGGTC

LGIl  ref-40591 55.63 ATGTGGGCATCGACTCTGTTGCATGGATTGA

LGI11  ref-71747 55.674 ATTGTTCCCTCGAGTGAATTGCCATGTGTTA

LGI1  ref-62280 55.799 TTCAATTGCACGAAGACCTTGCAAACACTTC

LGIl  ref-31835 55915 GCTGAGACCCCGATGAGCATGCAGGACGGTT

LGI1  ref-60951 56.281 GTAAAGAAAACGAACAGGGTGCAATTTTTGG

LG11  ref-8764 56.333 CACCAGATTGCGATGTGATTGCATGAGTAAA

LGIl  ref-4998 56.579 ACGTTGATTACGACAATACTGCCCTCCTTTC

LG11  ref-8587 56.837 ATCTGATGTCCGATGATGTTGCACATTCAAA

LGI1  ref-29570 57.284 CACGCTTCTTCGAGTACTGTGCATATTGCAT

LGIl  ref-20914_18 57.536 TATTAAGTCCCGATGAT[A/T]TTGCAGTGGCTCCA

LG11  ref-56869_16 58.064 TTTCTCCTCCCGAAT[A/G]JGTCTGCAGGATCCTTC
TAAAAATTACTATGATGCTTAGTCCACAGTATATTTAAGCTCCATGCATGTCTCTGTAAACATATCTTACATTTTTAAAGGAAAACATTAAAAAGGTTGTTAATTAGCACTG

LG1L  1ef-d475T 3.8 CATTATACTAAATTGTCAATAAATACCTTGAGATGGCTTGAAAATCACACATAAACCATATCTTCCTGCAGTGTCTTCGTTGTCTTCACGTTTCATCAGTCAATACGTTTCTG
CATTTTATCAAAGAGCTAAGAACCCAAGAGGCGACACTCTGATACTTTTTTGGCAACAGTCACTACGGTATCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LGIl  ref-1052 58.951 CCATTTGCTCCGAAGAATATGCCACACCTTA

LG11  ref-5708 59.3 AACCCTCAAACGAGGGGAGTGCAGAGCTCAG
AATGCGGCCCAGCAAGAACCACTGTTACAGTGCACGTGGCCTGGGTCTGCTTCCACGGTAGAGGGGGAAACAATGAGGGCTCTGTGGGAGATAATACAAAGGAGCTCCA

LG1l  ref-48087 59.56 GTGACCTGGACATGCAACAACAACATGCAACTGTTAGTGGAATTCCAGGACTGTTTTGCCTGTGATGAAGGGGACCTGGGTCAGACTTCCCTGGTGCAACACGACATTGCT
GCAGGGGATGCGGCACCTATATGTTAGTGGGTGAAGAGCCCCTGGACATCCCCTATGGTAATGGTCCGAAAGAAGAGGGGGAGTGGCACTTTTGCTTTGATTACTGGAGG
CTCAATGAAGTGACACAGAAAAACTCGTTCCCTCTCCCACACGTGGACGAATGCATGGATCTCATGGCTGGCTCTTGCTGGTTTTCATCATTGGACTTTAG
GGAACTGAGAAAGCAGGGTCATTAGGAGGCACGGCTCGTGATCATCCATTCATTCAGGGATCTGATGAGACGTTTATCAGTGGTGTTTGACACCGGTGCCGAGAATTAAA

LGL1  1ef24901 4 59.616 Chrd 73574791 CTCTTGATTCGAAGTCACTTTTGTGAGAAGGCGAGCAGATTCTACCAATGGAAACTTCTAGGGAAAAAAAATGTCTGTTTTCTTTAATAAAAA[A/TJIGGACAACGACACTG

- ATGCACTTCAGATTAAAGCCTTGAATCTGTCTGTCAACCTATCTTTCATTCTGTCTGTCTGTCAGTCTTTTTGTCTGTCTCTCTGCTTCTGTTTCTAACCATCTGTCTGACTCTC

TGAAAGTCTATCTGTTGGTTTGTTTACCTATCAACCTTATGTATTCCTATCTAGTTGTCTGCCTCTATCTCTCTTTTCTTCTCTACAATCGATCCTTCT
AATTATTTTTTTTTAGTTGGAAATTAAATGTGCAAAAAGTATGATAATTGATTGATAATTGTTTTCTGAAAGTGGACATTTCTGCTCTTGTCCTAAATCATCTGTGTCATCCA

LG11  ref-68928 59.76 TCCCTCAGCTGGTGGTTCAAGCACTTAATCCTTTCGAACAGTCTTTTCTCTCTGCCAGTGCCTGTGGCATCAGGATCGTCTTTGCTCAATCAACCTTTTCCCTTACCTAACAG

CAGCTGATTCTTCCAGGCTACCACAATAACACAGAGATGCCAGCCAGTCATGCCTCCTGACCTAAAGCCTGTTTTCCCCAACGCAGGGTTGCTATATCCTGTCATTCTCCTG
AACAAGCAGCCAACTGCTAACATCTGCTCTA




LG11

ref-14699

59.915

Chr13

16331554

CCATTGTGTTCACGGCTCATCGGATATGTCTGTGATTGGCTTCAATGATCAACACTTAAAAACATTATGAATAGTTATCAATGACGCTCTTTACCAAGTGCTTAAGCAGGCA
GACCAGAATTCAAATTTCAAACAGTATGTTGATCATTGTAGCCAATCACAGACATATCTGATGAGCGCGTCAACAAAATGGCCAGTCAGAGGTGTTCACGAATCCAGTGCT
CAAAGCATCACATTTTTAAAATTTTAGTACCGATTGGTACGGAAGTCGGTACTTTTGACAACTCTAGTTGGAATAAATCTCAATTTCAGGTAGAATATTTACAGGTGCTGGT
CATATAATTAGAATATCATCAAAAAGTTGATTTATTTCACTAATTCCATTCAAAAAGTGAAACTTGTATATTATATTCATTCATTACACACAGACT

LG11

ref-61509

59.946

TCTTGGGCGATTGCGGATTGAGAAAATGCGCAAGGCAGATAGAGAAACCTAATTTATTTGATATATTTGTTGGGCAAAATAACGACATCTTTTTGCGTTTGATGACCTGAT
CAAGCGCTAAATCTGTAAGTTTACGACGCCCGCCTCCTCGTCTGTTCATGGCAACATCAACTTCGACCGCAACTGCATCGTCCGTCAATATCTGTTCATTGCTTTGTAAAAC
TCTCTCAATTTGATCGGTAAATAGATTAATGTCGTAATTATTCCGATTATCCCGTAAGGGTCATATTGATTACGCTAGCATCACCGCCAATGTCTCTAGCAAAGGACACTAT
TTCGCTAAAAGCATCGTGTAAAAAAATGTGGTAC

LG11

ref-53266

60.334

TACAGACAGAAAACCAGATGAGCCCAGAAGACCAAACTTAGTAAACACTATACTAATAAAGCATAATATACAGAAAAATTGGTTTGTGCCAAATTTGATCTTTTAATATC
ACTTATAGGCTACATTAAGCGATGTTAAACGTTTTCTTTATAACAGTTTTCTGAGGAAAACGCTCGTGAATTTAAACACGTTGCGTTCACATTATTGTTACGATCGTGTTGCT
GTAGAGACGAGGCGAATACGGAAATCCACAAACATATGGGCTTTATTAAAAAGGGCAGAATGCACAGCTTAACACATATAGATCAACATTAAGAACAGACGAGGAGTGC
AGGGAAAGTGTCCATTATAAAGGGAGTGAAGATGATGAGGTCCAGGTGCAGGTGATCAGTGATGATGGGGAGAAGACGAGGAAGTGAGTGCAGGTGTGG

LG11

ref-60163

60.369

AGTCTACCAGTGGCAGCATTTCACAAACCTCTATTTGTGCTTGTCGTGATAACAGAAAGCAGAAAGAACTTCAAATATAATTTTTGGTCATACAGATAAGAGCAATACATC
ATTGGATACTGTAAAGGTTCTAAGGATACTACTTCTCCAAAGGATTATTTGTGTACATTCACAATACCAACAAAAAGCGCTTTTGTAAAATAAAGAAAACAAATAGGGTGC
ACATTCTGCCAACTGTTTCCATTTCTCTGGAACACGTCACAAAACTGCTTAAGTTTCCCTTATTTGCTTGACACTAACACTCATGCAACTTAGACACAGATGATAATGTTTTT
TGTTTTACATATTCTTTTTTGTTAATCAATCAACGTTGATGCAACCATGCAGATTTCACTGTTCTTTCATTTGTCACGGCTTTAAGCCAGTCATGA

LG11

ref-19860

60.869

GTTTGTTCTGCGACCTGGGTGCACTGCAGTT

LG11

ref-67397

60.943

CATAAATTGTCTTTCTAAATGTTTCGTGTTTAGCTTGTTGCTAATGTACTGTTAAATGTGGTTTAAGTTACCATTGTTTCTTACTGTATTCACAGAGATCAGAGACATGTCAT
TATTTTCATTTTTAACCTGAAAACGCTTGCAGTCTGTATAATTCATGAATGCATCTTCATTCTTAAGGGAGTCTCTCTAACAGTGTAGCTTTAGCCCCGATAGCCATGCAGCA
CACTATTAAACTCATTCAGAATCGAATTTTAGCAAACTTCCACAAAATACATGCCATACTTACGTGATCTGATATGCTGCATCACCAACAGTTTGTAAAGATCCATTTTGGG
AGTTATATTAGCTGTGTGAACTTCTGTATTATTTATGCAATGTTTAATAGAGTCGTACCCGATAGTGTTAACAAAAGCAAATGCGACATAAAA

LG11

ref-31151

61.03

CTAGCCTGCTCGACATTATTGCTACTGGCAT

LG11

ref-35781

61.647

AGCGTTAATACGATTACTTTGCGTCTATGTC

LGI11

ref-7912

62.287

GTTGTCAGCGCGAAACCTATGCGCGAAACGC

LG11

ref-52917

62.367

Chr4

70063281

AGACCATAGAACCGCTTGCGGGAAAGTTGTGAAATTTGGCACACAGTTAGAGGACAGTCTGACCTTTGTCCATAGCAAATTTGGAGTCTCTAACTCAATCCCTCTAGTGCC
ACCAGCTGTCCAAAGTTGCACTTATGTTTATGTTAATAACTTTTGAACCGTAAGGGTTAGAAACAAAATTCTTTTTTCCTCTGATTCCTTGGGTCAAGACGAATCGATTGCA
CAACTGTGTCATGAAAATTTTTCCGCCATTTTGAATTTTCTGTAAAACCTACTTTTTTGAACTCCTCCTAGGCTGTTACTCCGATTTTCACGAAAATTGAACCAGATCATCTT
CGGAATTCAAGTCGATTTCTCAAACCGTTTTCGAAAAAACACACAAATGAATTTTACGAAGCGCTTGCAAAAATAAAAAATAATAAGGCTGTATC

LG11

ref-25359

62.428

CACTCTGTTGCGACTGGTTTGCAACCTTGAC

LG11

ref-69658

62.553

GGAACACAATCTATAAGAGTCAAAAAAACATGCACAAATCCAAATTAAGCTCTGTGGCTCGTGACGACACATTGATGTCCTAAGACACGAAACGATCGGTTTGAGCGAGA
AACCAAACAGTATTTATATCATTTTTTACCTCTAATACACCATGTTCAACTGCCTTGAGTGCACGCACGGCACCTGGTTCGTGAGGTGTGTTCAGTGCACAACTCGGCAAAA
AACAAGAGTGCTACAGCTGTTCCGGCCTGGAGAACATGGCGGACCGTGTACAGCTTGCTCAGGGTGGGGTCTATGCTAGTCCATCAGCAGTTTTATTCAAATAGCTACCTA
CCTATAAACCGGCTGCAAATTGAAAAAGCTCGCTGG

LG11

ref-60753

62.809

TACCTGCCAGCGAGGTGTGTGCTTCTGCTAT

LG11

ref-46981_31

63.485

GTTCGAGTGACGAATCCAGTGCATTTGTCT[C/T]T

LG11

ref-46981_16

63.576

TTCTCACACTTGGAAAAATGTGCTTCATTTGAATTAATGGGTGGCTCTTAAAAGAGCCATTGTTGCTGTCCTTAAAAGGATATTTGATGGTTTCAGCTTCAGAGTTCTACCT
GCAGAGCTTCTCTGAGGTTGCTCAGCAAAGGCTTATTTCTCCCTGGGCTCAAGTGGACTCCGTCTCTGATCAGATGAGACAAGTCGATGTTCGAGTGACGAAT[C/G]JCAGTG
CATTTGTCTCTCTGCCAAGAAGCCTGACATCGCACTTTTGAGCCACTGCCGGCTCCATTCGATGCCGTATGCAGTTCTAGTAGTCTGCCTTCACCCAGTTCAGACTGGGCAG
AATGAATGAAAAGACAAGCCTGGTTCTGGGTAACATCCTGAAGATTTCAGCCAGGTCTGTCTTCATTTCCTGAAGGAAATCCAGGCGGTTGCGGCCCTC

LG11

ref-65363

65.017

CATCAAATGACGAAGGAGATGCCCACTGCGT




LGI11  ref-16487 65.234 GTGGCGGGCCCGATTATGCTGCAGGCCTTCT

LGIl  ref-34968_24 65.758 GAACTAGAGCCGATTGAGATGCA[A/CJCCAGAGAT
ATAACTGATTTCCTGTTGTGGTCTTGGAAACAATTGGGGCCAACTGAAATGTGTATGTTTTGAAAGAGCTAGAAGTTTAATAGGTTAAAGGTTACTCTTTTTTGCTATGCAA

LGll  r1ef-1889 66.21 TGCGTTGCACCTGCGAAATACCTACTGGTATTTCCATTTACCTTGCTGATTCTTTAAGATTATGTCTGCACAATGTTCGTCCTGCCAGGTGCAGATGGGATTGGATGATAGG
CATGACCGGTGTCCGAGCTGCCTAGGCATAGAGCATCTTAAGGAAGCTCTGGAAGGTCCATGCATTAATTGGAGTATGTTGCCCCTAGCAATACGACGCGCCCGCCTCGCA
GGGATAAGTATGAATCAGGAGGGAGGTATGAAAA

LGI1  ref-18091 66.649 GTTTTGCTTCCGACACCCATGCATTTGCTAA

LGIl  ref-21918 67.273 TATTAAAATGCGACTTGAGTGCCCATCTCAT

LGI1  ref-48639 67.331 AAATAGAAGACGACGCTGCTGCAATCGAGAG

LGI1  ref-66020 67.725 GGGGGATGGACGAACTCACTGCCAGCTGCCT

LGIl  ref-12180 68.185 TCTGTCATCACGAGAGGAGTGCTTTCGAGGC

LGI1  ref-17979 68.238 GTGGAGTTAGCGAAACTGATGCCTGCTGTCC

LG11  ref-2955 68.35 TGAATTGCAGCGATCTCTTTGCTTCCGCTAC
CTTCAGTTCCAAGTCCACCAGCATCATTTCTCTGTGTATGTTCACCTATCCTGTTTGCATCCCGCTCTTATTCCCTTGTCTCTGCAAATAAAGACTTGTTAATTGGTACTCACC

LGLl  1e£33950 68.644 TTGTCTGTCTCTTTCTGTGTATGACAAACGGAGCCTGTTAACTCAAAAAAGGCACAGTGCTTTCCGCAATTGGTTCGGATCGAGGTCAGGTCATGTTCACATCTCAAACAAA
CCGTACCAGAGTTCGTTTGGAACCAGACCGAGACAACCTCTTCAGCTGAGTCTCGGTGCGGTTGTTTGGTCCGCACCCCAGTTGCTGTATTCACACCTGCTCAAAAGATCCG
CACCAAGGGGGGAAACGAACTTCAGTTTGAT

LG11  ref-2537 68.799 AGTAAGCAGACGACGTAATTGCATGAGAATA

LGI1  ref-12879 69.031 GATATTGAATCGAATTGCATGCTTGTGAATC

LGIl  ref-27094 69.223 TTCTGCCAGACGACCGTACTGCGCAAGTCGA

LGI1  ref-25658 69.386 GATTTCAGAGCGAGTGGTGTGCTAGAGAAAA

LGI1  ref-68296 70.07 TGTCCTTCGGCGAGCTCTATGCACCACTCCA
ACACCGAACCTAAAGATTTTATGAAGTATTGCCTATTTAGAGACGGAACTTACCAAACATCCAAAACAATGCTGTGTGCTGAGGTAAATGCGCTTGTTGTGTGTGCGTAGT

LGLl  1ef:56911 70518 CTGCATATGATGGTATTTTGGCCAGCTGGGAAATCGGGAAGAGCTTATAAAATGTGTAAAGGAGTCAAAACAGCGGCGGGAATCCATCCATCACACACACGAATGATGTG
CTGCGTGGAGACGTGTCTGACGTCTGTGATGAGCAAACTCGCGACTATGACGAGAAAAAACTGATATGCGTGAGGATTCTGTCCTTTTTAGGGTCTCATCTTCCTGTTTTTG
GTTCGTTTACATGTCTTTGGTCCGTGTTGCGTTCATATATCATTCGAACCGCACCAGAGTTCGTTTGGAAGCGGACTGAGACCCATCTTCTCAGCGGT
CGCCGTTAGCATGGCGCGCTAGCTGCTTTCTAACTGTAAAACGAGCTGCGAAAAGCTTACAAAACTACTATAAACAACCCAAGCGGACCCACAAACAATTAGAGAAGCGA

LG1l  ref-d1788 71739 TTAAACAGCCATTTAACTTACCATTCAAATAATAGTTGCTTTCATCAGGTCCACAGATGTTTTCTCACGTGCAGGGTTTCTGTCCAATCCAAACAGGAAACGAATGTGATGC
TTGACTAGCATGAAGCTTTGATTACCATACGGATAAACGTATGCGTGAACATATAAATAGGATTTAAAATAGATAAATATTACAAATCTGTAATATAAGCTCGTGACTTAA
CATGTAGGCATGTTTACATTAATCACAAATATGCTAACGAGCTGTCTGTATAAATCATGAGCAAACAGCTTTCAAGTTATTTTCATACTAAATTATAT
GGCATTTTGTCATAGAACCTGGAAGCGCTGCAAAGAAAATAGCATAGGAGAATGACAGGGGAGAGACAAATTTGTTGAATAAAGTCATGTTTTGTTTTGGCACACAGAAA

LGll  1ef-38783 71814 Chr 52435274 GTATTTTCGTCGCTTCATAACATTAAGGTTGAACCACTTGTAGTCACATGGACTATTTTAACAATGTTTTTAATAACTTTTTGGACCTCAAAAGGTGCAACAATGTAGCTGC
CTGTGTGTGATTCAGAAACCCTCGGATTTCATCAAAAATATCTGAAATTGTGTTCCTTACAGGTTTGGGGCAACATGAGGGTGAGTACTTAATGACAGACATTTTATTTTTG
GGTGAACTAACCCTTTAAGGATATTACATTGAATACTTACAAATTAGATACAACTGTTACAAATTAGATACAACTGTTACAAAATCTAGATACATGT
AACCCATTCATTCAGCTTCTGCATTCAGCAAGCGCTACATCTGAAATTGTCTGTTCTATTTATTGTTGTCTGTCACTCATATATAAGAGAATACTATGGCGAGCGAACAACA

LGLl  1ef23282 15 72.108 ATTTAGGAAGTGTGTTCATCCCTGCTCTCATTTCATTACGGGTGGGGATACACACCAAATGTGTGTTGTTTGTCTGGGAGTGCAGCACGCCCAGCTCTCGAG[G/T]GGGCTG

- CCTGCGAGCACTGTGAGCTTCTCCCACTTGCGTTCCTCATGGCTCGGGTCCCACTTCTGCCAAGGCAGAGCGGCGTCTCAGGTCGTGGGGTTTGCAAATGGATGTGGCAGA

GGGGTTAGAGACGGGCGCTGCCCTATCTCAGCCTTCACCTGCCGCATCCAATGTGTAAATTCGGAGTCAGGAAGCACGCGTTGCGGTTTCTTCCGCTCCG

LG11  ref-61472_4  73.232 CCT[C/TITGTCGGCGAACGGCATGCTGGAGGTGAG




GCAGAGTACGCCCAAAATTCCATACAGAGGGCCGCTACGGGATTAACTCCCTTTCAATGCATCCTGGGGTTTCAACCTCCCCTATTCCCATGGTCAGGAGAACCCACTAAT
GTTCCTGCAGTCAAGCACTGGTTGCACAGAAGTGAAGCAACCTGGAACAGGGCCCACACTCACCTCCAGCAT[C/TJICCGTTCGCCGACAAAGGGAACAGGCTGACCGCCAT

LGIL  ref61472_15 73388 CGTCGTCCTGGTCCGGTATACAGTCCTGGCCAGTGGGTGTGGCTCTCTACCAGAGACTTACGTCTCAGACTTCCCTGCAAAAAGCTCAGTCCAAGGTACGTGGGTCCATTTA
AAATAATTCGTCAAATTACACCCGTTTCATTCCGCCTTT

LGIl  ref-15177 74.423 GATAACAGGCCGATAACATTGCCATTGTCAC

LGI1  ref-24159 75.684 TAAACGAGTTCGACACATGTGCAGTACCCCC
AATAAACTGTGTAAATCACGCGAGCAATACTGATATTGTAGATGCCTTTTCACACTATATTAACGTTTTCTCACAGAGGGTTTGTGAAAATCGCTCCGTGCAGCTTTCTCTG

LG11  ref.25042 77,541 TCTCTCTCATCTGCTCGAATGCACGAGCCGTGTCATGTGCTCTCAGAGCGGCAGCCCCACGGGCGCTGCATGAGACTCGCGAGAGTGTCTGTACTCATTAAACTAAGCATC
TTAGAAGCTCTAAAAGTATGTCATGTTTTCATTGCTTGTATATTAATACAGTCGCTAGAATTGTTTCAAACTGGCAAGCTTTAAAACTCAGAAATGACGAACTGACGAAAC
CGAAAGTGAACGCATGAGCCAATGTTTTCTTATGT

LGIl  ref-14459 77.77 AATTCCTCAGCGATGATGCTGCCGCCGGGGG

LGI11  ref-17977 78.203 TCTTGTTGTTCGAGCCCTGTGCATGCCAATG

LGI1  ref-20697 79.797 AATAATGACTCGATTGCATTGCACACACCTG

LGIl  ref-39034 80.181 AACCGTTTCGCGAGGGGTATGCCAGCCCTGA
TGGGGGTGGTAACTTTGCAGGAATTAAATTGATTTAGCCTGATTGGCAGCATATTCAATCTGGCTTGCTATCGTAACAGCTCTGTCCAGTGTGAGTCAGTTTCTAGTAAAAG

LG1l 1e£:52736 15 80.368 TCTCTCATGTACTTGTGGGCTAAGCACATTCTATACTGACTGATCGTGAATGATTTCGTCATTACTGGCAC[C/TJAAACTCGCATAAAACAACAAGCTCTCAGAAAGCAGCA

- TACTGTACAACTATCTTGTGAGGCGCGTGACAGCATTTATAGAAGGCGTGTCGTTCAGCTACTATGTTAGCTTTTGGCACCAAGTAGGCTTTCAATTTGTTAGGCAATGAGT

AGAAAATCTGTTGTCCCTGTGTGCCAAGGCAGTGTAG

LG11  ref-52736_4  80.368 TTG[C/TITTTATGCGAGTTTGGTGCCAGTAATGAC

LGIl  ref-53658 80.508 CAGAGAAACACGACAGGGATGCCCACTTTTG
AAACAGTTCATGTGAGTACAGTGGTTTAACCTTAATATTATAAAGTGACAAGAATACTTTTTGTTCACCGAAAAAAAAAAAAAAAGAAGCAACTTTATTCAACAATATCTA

LG11  ref:39893 80,792 GTGTTGGGCGATCTGAAAACACTGCTTCATGAAGCTTTATGAATCTTTTGTTTCGAATCTGGTTCGGAGCGCCAAAGTCAAGTGATTTCGTTTTTTAAACGAGGCTGTTACA
TCATAAGTGTTACGAAATTTCAATAGTTCACGTGACTTTGGCAGTTTGATACATGCTCTGAGTTGAAACAAAAGATTTGTAAAGCTTCGAAGCTTCATGAAGCAGTGTTTTG
AGTTCGCCCTTCACTAGATATTGTTGGCACAATATGTAATTTTTTGCGCCACTAGAGGTCACTTATTCAAAAAGGCGTAGCTTGATGACACCTTGA

LGI1  ref-72763 81.372 AGAGTTTTCCCGACGGTACTGCTGATATGCT
CTTGAGTGGCCACTAGCTGGCGCCACATGTCTGTGAGTTGTAGGCCCTACAAACTATGTGTTATGTCCCCTTTAAAATGAAGATTGATCAGGAAGTCAATATTTTCAACCCA

LGLL  1ef40027 41,659 GATCTATTATGCTACTTGCACATCTAACTGTACTGACCTCCGTTCAAGGTCCCGCTGGGCTTTCAAGGCACGGTTGCCATCCCTGTCCCTTGCGTTGATGAACCATTTGCCA
AGGGCTGTCTCCACTTCTTTTCTGCTCACATTTTTTAGCAGAGGGTTCAGCTTCAGGCTAACTGTGAAACAAAATAAACAGTTTTAAGTAGAGGATGCTCATCAGAGCATGA
GCCTTAATCTATAAATGCAAGTTACATTAGCATAGGACAATGGCTCTCAAACCTGTCCTAGAGTACCCACAGCACTGCATGTTTTGTATGTCTCC
ATTAGAACTAGATAAATGGATATGAGAACATATTATACAACTACATTAAACAATAATCTCTTAGATATTTTATAATTTCAACTTTTTCATTTCATTTCATAAACAGTTTTATT

LG1l  1ef:22968 82,085 AAACATGGAACTTTATTTTTATTAAAAAGGCTTATTTATGCTATTGTAGGCTAATTTTGTAAATGTTAATTAATTTAGACCCATGTAAACTGGGTGCCGATACAGATGCATC
TTCTGATGAGAAACTGCGTGTGAAGTTACACGAAATTTTGTTCGCTAAATCGGTTCATGCGCACTAAATTCGCACTTCCGCCAAAACCGTAATGATGCCATTTTTGTCACGT
GCACCCAAGCGAACTTGCAGATGCGTCGAGTATAAATCAGAATTCATACTTTGCGCAGTCGCCGTTGTACTATTCTTTATAACGACAGGAGGCG

LGI1  ref-36629 82.652 TTTATCTGCCCGAAGTCACTGCACATTAGCC

LGIl  ref-40190 83.561 GTGCTGCCTCCGACAGAGATGCAGCGTCGCA

LGI1  ref-35645 85.003 CCCCTAAATACGAATAGGTTGCCGAATTTAT

LG12  ref-38316 0 CTCGATCGATCGATCTATCTGCCTATCTATC

LGI12  ref-20287_18 0.156 ACATTTGCAGCGATTAA[C/T]GTGCCAGGTTGGGG

LG12  ref-53136 4.468 CACCTATTGCCGACCACTGTGCATTAGCTCT




LG12

ref-19508

6.516

TGGGCGGCGTCGATATGTTTGCTAACAGTAT

LG12

ref-41672

12.229

CTAAGATCCTCGAACAATCTGCCGACCATGA

LG12

ref-50236_25

15.041

ACACAACCTGTGTTCATACAGATGTACATTATGACTGTAGATGTGTGTCTAATGTAGTTCTGATTGAGAAACTGTTATCTCTGCAGGGTAAACCTGGCCCTGCTGGACTTCC
TGGAAAGCCTGTGAGTATCTCTGGATGTGTTGTGTGTCGGATCTTCTCATGAAGCACTGATTTACTTTGTTCATGCATTTAACTTTCACAATAGATGCCGAAATGGCTGCTT[
C/G]JCTCGTATCTCTGATGATTTGTCTGGCAATGCTTCTCTGTTGACTTTGTATCAGTAATGATTCGAGTGTCATGTTTTGAGCCCGTCCAGTGAGGACAGCAGACAAAAAAT
ACATTACATTATTCCCTCACGAAGACGTGAAGCTTTTTTGTGAAGATGCAATAAATAACATGTAAATGGATACACAGATCATATTGTCCAAGAGGCTG

LG12

ref-58618

16.531

Chr23

37577122

TATGATATGATGTATTGATGCAATGTGTAGAATACCTTTATTTTGACACTCTCCACATCTTCACACAATGTCCATATATGCATTACCAGCCTCAACGAGTGCTTTCTCATTTA
AACTCACCTGGGCTCGACAATAAGGAGTGCCTGCTGGCCCGCGAACAGCGTGTAAGACTGTCCTGATCAGGGCAATGCTGAATAATTACGAAACTTACAAATCAGTTGCA
CATGTTTTTAGCCTTGCAAATTTAAACATTCAAGCGCAAACAGACGAAAAGAGAAATTATTTTGGTTCTCAAGCGCTGTGTGAGAAGTTTTCTGTGCGCACACATCAGTAG
CGTGCACACAGAAAGCAAGTTCTCTTTCACTACTTTTGTGCTTGAGCGGACAAATACAGACAAAATGATGTCTTGTCGAATATCCTAAACATAGTTG

LG12

ref-73123

17.168

GAATAAAACATATAATATATATATATCTCCCTTCGCCAAGTACATTTCAAACGGCACCATAATGGCACGCAAGTTCCCTGCTCCCTCCAAAGTCCCCACTTCAAGGGCTAT
GCCCTTCGAAGGGAGTAGGGCATGCTCCCTTCCGTTTGGAATTTGCCCTTTGTCTGAATGTTCGCTGCGCCTTGAGCTCGCTACTTCCTGTTACCCATCGTGAGTCGCTCATC
AAAATAAAAGTCCTTACATTGGAACTTAAATTATAGCGGCAGGTAAAACGAAACTTATACATTATATCAAATGATTACCCAGATGTAATATTCATAAATGCAAATGCCCAT
CATAAATTATACACAGCACCTATCAGGGGCAGAA

LG12

ref-9446

17.325

CCGGCCTTTCCGAGACTTGTGCCAATTAAAA

LG12

ref-2807

18.839

GCATTCCCTGCGATCATGCTGCTCTAAGAGG

LG12

ref-35832_32

19.293

Chr23

10107767

TAGCCTAGCCAATGTGAAGGAAGTCCTCTTCTCTGCCGAGAGACCTGTAGATACGCAGTATGTGGCGGCTAACGACCCTACGGCATCAACGGTTGGGCTTGTGGTGCGACC
GCAAGACAAGGATCCAGTCCTGTATGTGGGCCGAGGCTACACCAGCAGTCACCCGCCGGTCTCCACTCGGCAACTTTTGACAGAGCCAGTGTTTTCCTACGAGGAAACTGC
CAAACTTGC[A/C]IGTTGCCGGACGCCTCTCGGAGTACGATCACAATTTTGTCGCAACCTTTGCGCGACGCAACCACGTCTACTTTTTATTCTATAGGCGCGACCTGAAGGCC
TCACGGGAATATCGTACGTATGTGGCACGGGTTTGTCTGGATGATCAGGCATATTACTCTTACGTTGAGGTACCGCTAATGTGTCACTCAAAAGGAAGGAA

LG12

ref-2583

20.421

GCTTGGTACGTTTTTCATCTTCAAAACAAACTTGGGTCTTCAGATGACAAAGTTTAAATGCCGTCTGACTAGAGCGCTTCCCATAATGTTTAGCGTTAGGTCAGTAGATGGA
GAGTAAACGTTCTTTAGAACACATAGTTTGAACACATTCGATCTCATGAGCGTCTACACTACGAAAAGCAATCCGGTCGAATGTGTTTTCAACTACCTCTGGAAGAGGTCG
AAAGTGGACAAGCTCAATGCGTTTTAGACCCCGTTTACACCTGTATTTAGTGTTGTCCACTTTTGGTTGTGATCCGATCAACCAAAACACATCTTAATACCAGGTGGAAACA
GGGCCTTTGAAAGGTTACGTGTTCGACTGTACGC

LG12

ref-40189

21.006

Chr23

10148831

TGTTCAGTTTTGTAATGATTATCAAATGGCCCACTCTTTGATTATTTCTTTTAATATAAATTATAAAAATAATGTAGTAACCCAGAAGTCAGAGTCACTGATACACCGTCAT
CCTCTTATGTGTGTGATGTGAAACGGGTCTAAGAGTGAGGTTAAAGGGTAACTAGCGCGCGTGGGCTGATAAATTTTCGATTTTCTTGAATGACAGCCTGATGCAGATGCC
CAAACGTGCGTCCTTTGTCCTGGATTTGAGGGCAGATGCGAGGGTCCTGGTGGACAGTGCTGTGGAGAGCTCTCGCTGAGAGAGGAGGCATCTGCTGTGCTTTTCAGAGAC
CACCTCTTGTTCTTCAGCTCCAGTCTCCATCTCTTTTCAGCCTAGGCGGAACTCGTCACCCCTTCACATCCTCGCTTTCTGCCCCTTTCTCACTGTG

LG12

ref-72246_14

22.364

ATCTTGAAAATCCTGTTGTTAGGATATTGCATAGACTTTTAATTTTATTAAAGAGGTCATATTATGCCCTTTTACAAAGTCTTGATTTTGTTTTTGGGGTCTACTAGAATAGT
TTTCATGCTTGAATGTTCCAAAAAAAAACAAAAAAAAACACATTTTATTAAATATTAAAATCGCCTGCTTCATCACAGATTGCGACATGCCTTGTTTCGA[C/T]ITGATGTGC
GTTTGAATAAGAAATGCTTGCAACGATTAATAACTTAAATTCTGCTCTGTACCTACAAAATTATATACCACCAGAGAGGACTGTGACTGCAACACATCATCATTTGGACTA
CTTTTGATACCACTTTTGACATTTTTGCACTAAATTACTGTGATTACACTTATCTGTCTGTTATGTTTTTCTTTATAACTACATAGGCTATTTTTAAGA

LG12

1ef-72246 4

22.802

TGC[C/TITTGTTTCGATTGATGTGCGTTTGAATAA

LG12

ref-42882

22.832

Chr23

23616248

ACCACAACTATGAAAAGGTGTAAGGACTCCCAGGGGGGTCATTCGCATCACTTCCAGCCCCCACCCAACATTTGCCCGGCGTTTCCATTTCAAGCCCTTTTTACGCTCGTCT
CCTCCCAGGGCCGACCAGGAGAGATACAGTTGCATTCACCCATTGTGTGGCAGTGTGGTGTGTGCAGGCATGCTATTCTCTCTCTACTGCGAGTGACCGCTGTGATCTAATT
ACTGGCAGGAAGATGAAGTCGTCCCCCTTTTCCAGCCCTGATGGCTGAATTTGCTCTCAACAGCGAGGCGCAAAGGCCCTTGCCTTATCCTTTCAAAGTTAACCAACAACA
GAGACGTGATCCAGATTACATCAGGAAGGTATAA

LG12

ref-58574

23.341

CAAGGAGATGCGATAGTGATGCCTGTACCGA

LG12

ref-58009

23.482

ATTGGCAGCGCGATTGTAATGCTTTTTTCCC




LG12

ref-36248 32

23.731

TCTCTTCACCCATCTCTCCTCATAATCCTTGTCTATATTCCATTCGTATGTGTAGTAACACATTCAGCATCCTCTCAGGTTTGTGAATGTGTGATGATGATGTAATTCTCGCCT
GAGGTGCCAATCTATTTGGCCAGCTGATGTACCTGGCGAGGCTAAATTTAAACCTTTGAGTGCTGGCATGATCCTCGCTAGTGCAC[A/CITTATGACAAATTACTGTGTAAT
TCACCACACTCTAAAAATACTCCAAATGAGACTCACTTAAAGGGTGCAGACCAAACCTCAGATAAATGAGTCTCTTTAATACTTTAGGGAGCTGAAAGACCTGAAACTCA
GAGTCAACGGTTAAGGGGAAGTACTACAATCCTACGC

LG12

ref-31359_23

24.393

TCATTGGTGAATGTGGTTTGTAATCCTCACTTTTCTGTAAATTCATTTCAGTCAGTCTGTGTTCAGTTTGATTTTCTACCCAAGTCGCTGTCTTACGCCACATAAAACAAAAA
CATGTCAGACGTTGTAGGAAATGCACAACCAATACAGATATTCCAGAAAATAAAAGAGTGCCATGAGCAAACAAATCG[C/TIATTTAAAGAGTTGCAATACACAGTGAAT
CATTTAGATCAGATACACAAATAATCAGATTTAGACTGACAGTGTGAACGTAGCCTAGAAGGATGCACTTCACCGATGATGGGGTACGTCAGTATTTGTAAAATCTTGACC
ATGTTGATGTTAGCAGCTAGCTAAATTAATTACCCTAAA

LG12

ref-25253

24.937

GCTAACCGGCAAAACACTCCTTTAATTAAAGGATGTTAATGTGTTCTAAGCAAGCGTTCCTTCCTGCATTAATGAGGCCAAGCATTCTGCTTTGTCTTCCTGATTGTTTATA
ATGAAATGACCTCCTGTTCCCATTCTCTCCCACTACTTTGTACAGTAGAAGTAAATAGTTTCACAGTGCGCTATGGTCGTACAGTGACCCTAAGGTCAAGACCTCACTCTCC
CTCCTTTTATACACACCCACGGACCTCAAAAACTCCTCACACACACACATAAATACACACACACACCCTGGAGAAAAGAACAAAGCGTCCCTTGTGTAGGAGCACAGAGG
CTGGGTGACAGCGCTTAACATGATGCTGATATTTT

LG12

ref-32031_15

25.541

ATGAACAGGAACTCACCAACAGCAGGTCACACAAACAAAGCTGTAGACAAGGCACAATGGAAACATGAAGGCTATATACACACACAAGGACTAATTACATAACCTGAAA
GCAATCAAACAATGAACCAATCAGAACAAAACGGATGAAGCAAAGTAAGCACACGACGATCACATAAGGGGCAAG[C/T]IGGATCGCATGGTGTGACAGGAAACAAGACT
ATGAGAAACTTCAAAATAAAAGATGTGAAAACAAGAATGTAAAACGAGCAGCTCCAAATGCCCAAACAGAACACCCACCCAAAACCCAAAACACACAAAATGTCCAGGA
GGGTAGTGGAGCAGAGGAGATCCAGAGGGAGAGATGGAGGACCAGG

LG12

ref-56517

25.981

GATCATGGTGAGCCGCAATGGCAGGGTGGAAGGAGAAACGCATACTCGCGCAGGTCCCGCAGCCAGCTGTGTGCCAGAGTGTCCGTGCCAAGAGTGCCCTCGGTCAGGG
AGTAAAACAACTGGCAATGGGACACTGGAGAGGCAAACAGGTCCCCGAAGTGTTCCCAAACCAGCTGAACCGACTGGGGATGGAATCTCCACTCCCTGGGGCGAGACTG
CTGCCGAGAAAACTCGTCGGCTGCAAGATTGAGCTTGCCTGGGATGTGAATGGCACGAAGATGCTTCTGACTCCATAAAAGGAGATGGCGGGCGAGTTGCGACATGCGAC
GGGAGTGTAGACCACCTTGACGGTTGATGTAACAAATCCTTGTCAACCAAAACTTTTTTATTTCTTTGTCTATGTATGTATTGAGACAATCAACTGTTTTTGA

LG12

ref-21095_18

26.11

CAGACATATCCGATGAG[C/T]JGTGCGAACACAATG

LG12

ref-15806_16

26.47

GATTCGTTGTCATGGATCAAGGTTGAAACGCTGATACGTTGATAATGCAATATCGTCTTATTTTCGATCTTGTTAAAATTTCAGTGTTGAAAGTATTTTGTTAACCTTTTTAC
ATTAATATTACACCGTGCATTGTCTGTCCACACCAGATGCGACAAAATCAGTCAAAAACCACAAGAGCACT[A/G]JCACTCGCAACAAAATGGATAAGTAGGATACATAATC
AAAATAATCAATATTACACCATTTTGACATTATTAAAAATACATACTGAGTGACTGAAACAATCTTTGTCATAGAATATGCTTCACAATGACTTGACAGTTCTTGTTTCCTT
TCATTTATTTTCAAGATTTATTTTCATTTTTGTGTAT

LG12

ref-42381 2

26.581

GGATTTTTGACATTACTTGCTGATGAAGGAAATGGAGTTGTACATCTGAGAAATGGGATTTGTCATTCATTCTGTGTGGCTCAGGGCATTTGCTGGTGCTACGGTCCATGAC
TTCTTTAACTGGCTGTCTGTTGTGGTGCTGTTGCCTCTGGAGGTGGCCTCAGGATTCCTCTACAGGCTCACCAAACTTGTGATCGATTC[C/TITTTAACATCGAGACCGGTGC

AGACGCTCCAGAACTGTTAAAGGTCATCACTGAACCCCTCACCAAGAACATCATTGAGGTGGGGTCACCATCAGTGCTTATGAAGTGGACCTGTTTATTTATCTAGTAGGG
GTTATTACTCAACTACATCTGTATCGGGCAGCTGGGTTGTTGCCACTCATTTGCATAAACTCTTGTCACATCCAGTATTGTTATTGTCCCATAAATTAA

LG12

ref-18496_29

26.745

TTTTGTCAACTTGTTTCCTTTCCATTAGGACAGGTTTTGTATTTTTTTTGTTTTTGTTTTTTGGAGCTGACTGATCGTAGGCCTCATTGATTGCTTATGCTTTTTTAGGCGAATA
AGCTTAAGTGAACTTTTTTCACTCAAACACACTGGCTATGTTTCCATCCACCTATTTTCATGCTAATTTTGGGGTATCACATAAAAAAAAATGCTCGATGGAAATGCCCAGA
T[A/GJCGCATAAATTCTAAAAATGCTCATAAAAAAGGTATGAGCTCAACTGAGGTGGATACATTTTTGTATCTGATAAGAAGACGTGCCTAAACTACTACGGAAACACATT

TACTGAATAAATCCCTCAATGTGCAACAAAAAAAAAACTTGTATGACTTTGCCTCAACAGATGATGTGATTGGATAACTTGACTAAAAAGTGGACCA

LG12

ref-48124

26.85

ATACCAATGCCGATGCCAGTGCCTATACATT

LG12

ref-68635_25

26.979 Chr23

CAATGGTGCACTCTCTCGCCAGATGACCGGTCTTGCCGCAGTTGTAGCAGTTCACCTCAGTGGCCTTGCTGCACTGCACCGCCACGTGACCAATCTCACCACACCTGTGAAT
CAACACGCATTTCAGTTTTCTGACAAATTCAAGCCCTTCATCCTGACAAATTCAAGCCCTTCATCCGGCACTCTGTTCGGC[A/G]JGTAGTAGTAGTTCAAAATGTAAACATG
TTATGGACTATCGCTCATGTCATCCCAAACGTGCGCTGATATCTTTTCTGCTGAACGTTAAAAAGAGTCACATAGCTCTCAGCAACAAAATGAGTCTACAATTACAACATCC
ATAGCATACACTCACATGGTGAATACTGTTCGAATTC

LG12

ref-46676

26.998

ACATTCTCACAGTTTGCAGGCTCCTCCATGTATGGGAGTTTCACAGGGGAAACAGCTGTCATCACATGACAGACACTCCCTGATAGACATGTTAGACGCACAAAGTGTACA
AACAGATGTCTACAATATGTTTCATCAGGTTGTCCCCCATCAAGTTGTTTTATTTTGTCAATCGAAGATTTTTACGTGTGACATTACATGTGTGCAGTTCGATGTAGTTGCGT
GTTGCAAATGAACCGAGTCTAAAGCCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTGCCATTTGAACTTCCATTTAAACCTGATGCTGCATGTCTTTCAAAGATCTGAGTGGTG




AAACGGCAAAACCTTCCAGGTGGCATAGTGTGCATTCAACAGGATTTACAGACCCTTTAAAAACCAAGTTACTACATAACAGACATGCCTTTGATAC

LG12

ref-18362

27.051 Chr9 3291296

GGTAGGAAATACCAGTTCATATTTCTAAACATTCATTTTGCCATTAATTGTAATAATCCAGTGAGATTTTTGTATGCACAAGGAGTCTGACAACAGGCGGTGCTCCACACG
GAGATCTGATCTCACCATCATCGAATCTGTCTGGGATTACATTTTTACACTAGTGCCTAAAACTTCTCACAGTACTGTAGCTTTGCAGGTCGGATTTTACGAAAGCAGTGCA
GGAAACACTGTCACAGGGTAAAAAAAAAATCGATCTTGAGCTTTTAAGAATCAAAATTGTGACAAATGACATTCATGAATAATGGAGAAAATCCATATTTTTATCTTTAAG
ATCCACATCTGATGTGCAGACAGTGATGCAATTACCATGACTGACTTACCTCAAAGATCTCAAAGCCTGCTATGTCCAGCACTCCTATGAAGAACTG

LG12

ref-21235_18

27.215 Chr23 30307626

AGGTTAAAATGTCAAATGTGCCATTTAAAATGCGACTTTGCGAAACAGGTTGTTTTTAACTTAAATGTTGCTACAGTAGCCTAATATTAATGCTAGAAAGTCTATGCGCTTT
TTTAAAAAGGCTATTCTATTTCATCATTAAAATCCATTTTCAAATCTACAGTATCTTGACTTAGGAAGCAGAAT[C/TIGTCGGGTGAGTGGGCAATGCCCACCTCCAGTTCCA
GAGGAGGAAATGCGGTTTGGCCTGTACTGACCTCGCTTGACCCCTCCGCCCCAACCTCCCCATCCCATCACCCCTCCACCGCCTTCAGCCTGCGTTTGCACGAGGAAGATTA
AGCCACTCTGACGAAGCCGTGTTTACAAATATGCAG

LG12

ref-64302_32

27.385

GTCAACACGGCGAACCCGTTGCTAAACCTTT[C/G]

LG12

ref-64302_29

27.419

GTCAACACGGCGAACCCGTTGCTAAACCIG/T]TTC

LG12

ref-42767

27.551 Chr23 13787

TAAGAATCATATTAGTTTGGTCTAAAGAGAGACTGATCTACTTTGCGTTATAGTTAGTCTAGGGAAAGTGTAAGCACTTCCTGTGTCCACGATATTAAAAGTACAGTGGTC
ATATGGATGCGACGTGTGTTTGCGTGCACAGAAATATGGACGTATATGTGTGTTTTGGGTGGGTGTGTGCAATAAACTTGCTGATAGCTGGTTTGTCCCTCTGGCCTTTAAA
AACATGAGGCGTAACATTAAATCAGATACACAGAATCAGTACAAAGAAGTATCTTGAAGTATTCAAGTTTACAACCTTCATGCTGGGAATGCAGGTAGAATGTAACTGAA
CTTGACAAGAATGCAACTGTTTTTTTGCTTCACTTT

LG12

ref-10630

27.697

ACACACCAGCCGACAGACTTGCACCACCTGA

LG12

ref-69651

27.851

TAACATTTTTAGCACAAAAAGTGGATATATTGTGAATATAGATTAAAAAGAAATTCTGTTTTTTTTAAAACACATTTCATATTTTAAGAAATAGTTGTGTTCCCCAACTTTA
TGTCTGTGGTGGATGTCGAAAAGAGGGAATTCTATTTGGACTAGGCTACTTTCTGTGTGTAAAGGTCATGCAGGTGATTGTTGATCTGGCATTAACAGCGAATGATCTGGT
GTTTTCAGTGTCTACGGCTGTCCACATTAATCCGGATGCAAATGGAAACACTCGCGTTTTCAAATGTATCCGGATTAGTGTTAAACGCCTCGTTATTGCGGTTCAGTTTGCA
GTGAATGCTGCTCCACAAGAACTGCATCTCCCCTTTTAAAAATACAACGCACAACCATCTTCCCAAATTTTTAAAGAAAATTTGTTCAGAAACTTC

LG12

ref-25592

28.133  Chr23 6281352

TACCATTACATAGCTGACATATCCCGTTGAGCTGGTCACACCTGTGATTGTGTGTCCCTCTCCGGAGGGCTGCTTTGGTGTTGGCACTGCTCGGGAGTAAATGAAAACCTTA
CTCCCAATCTCCTTCCACGGGGCTTTTCTGTACAATGTGTGGAAAGCTCTTGCAGAAGTATGCGTTTGCATAGGGGTTGTGTGGTCCTTGTGCACTGGTGGAGGCTGAACTC
CGACCTGGGTTACAGGAAATTGGAGAGGAATAACTCAATGGTGATTCAGAGCCATGTTCTTAGTTGCATGGACATGTTTGAGGGAATGCTTTGTTTTTCAGCCATCTGTTTC
ATCTCCATTGTATCATGAGCCTGTACTGGCGTG

LG12

ref-29468 32

28.173

TCAGAGATCTGTTGGCTTTTTGGGGTTACAACTAAACTGGACAGTCAGGCAGCCAAATATGCAGCAACTCTCACTGAAAGGCTTATAAAACAAAAGCTGAGCTAAATATA
GGCTAAAACATTGAAACTTTTACTAATACTATAGCCATGGAAAATAATATATTCATCGTCGTTCTCTTTGCTGGTGTTTCGTGTCAAGTTT[A/G]JCAGGGCAAACAGACAAA
TAAGTGTTATTTGAAGAAAATTAAAAGGTTATGGCATTCATTTCTGTTGCACTTTTATGAGCTTCCTCAGCTTTGATAGCAGTGAGTGAATTGTACTAATTTAGCTCTTTAAA
GCTGAATTTCTGTCAGCAACATTTAGTATAGTTATCTA

LG12

ref-45409

28.329  Chrl7 44530350

TCACACTTTCCCAGATGGGGAGCACCATTTGAAAGCAGGACTTCCTTTTCTGACACATGGGGCCCTATCATACACCCAGCGCAATACAACGCCAGGTGCAATGCAAGTGTT
TTTTGCTAGTTTCAGCCTGACGCAGTTATCGTTTTCACGTCCAGCGCCACGTTGTTTAAATAGCGAATGCACTCTGTTCGCCCATGGGAGTGCTGGTCTGAATGCCTATAGA
CAGGTGCACGATGCACGTACACTCTGCTTGTTACACACACAGGGACACGCAGCAGAACACAAACATGACAAACATTACAAAAAATTTTCCGTGGGGATTCGGATTTGGAC
ATGCCCTAAATGCACCTGTGCCATGCTCTTTAGACC

LG12

ref-65080

28.986

TGGTGCCAGATATCACAACACACCTTCAGGGGTCTAGTGGAGTCCATGCCTCGACAGGTCAGGGCTGTTTTGGCAGCAAAAAGGGGATCAACACAATATTAGGAAGGTGG
TCATAATGTTATGCCTGATCTGTGTATTTTAAAATGAATTGCATGCCATTTAGCAACACAAGTCATCCAGCTTTTATTAATATGATATTCTAATATCGATCGACATTACTGCA
ATGCGCAACAAGTGTCTCATATCAGTTTACACAAGTCACATGAGTTCACACAAATAAGTCAGATTGAATAAATGGTATGCATATTTGGCGTGCTGTCCAGGAGAGGGCTCC
GAGCTCGGTATTTGGCCCAAACCCAGAGTATCCACCCACCCCCATTTCAGGTTAGGAAGTAACCAGGTGAGTGTGAGGAGACAGGATGGTGGAGGAA

LG12

ref-4515

29.42  Chr23 33166228

TGAATTTGAAATATTACCAAGTCGGCCAGGGGGAACCAAAATCTCCAAAATGGCTTTGGGATTTATCCAGTGAATCTGATCAACTCAGAGATGTCTGAGATGTGTAAATTA
AGCAAGTATAGCAACACTTTAAGAAATAAAATTTACAACAACAACAACAACAAAAATCTGCTGACTAAGCAATCTGCTCGGATAAAGCTATTAAGGAACAAAGAGCCCA
AGATAGGACAATTACATTTTAAGGAGCCACTTGGGGACAATAATCTAGCAGATAAGTTTGAAAAACTCTGGAAGAACATGACATGCCCTTCCATCGTTTTCTCTTGTCTTTT
CAGACAGTACATTGCATCTGACAGCCTTCAGACTGGC

LG12

ref-9033

29.666

AGCTTTATAACGACAGTAATGCGCTACCAAA




LG12

ref-30987_14 30.172  Chr23

24876719

CAATATTTGCTCTCTATAGAGTGCACCTCTTCTGCTCTAATGATGGGTTTTTCATATGTCTTTTCTTACAGTGGAAAGCTAGAACAGCCAGTTTTGACAGTCAGGGGTCTTGC
CCCTCCCCCAAACCTCCTGCCAGCCCTTGATCAGAGCCATATGTAAACCTACAGGCTCGGCATCCTCGCTGTTGTCCGTTTATCTGTCCGATGAAAACGA[A/GJAGCCCTGC
TACTTCCACTTTCCCCTACGGGTTGATTTAGATGGTTCCCAAACGCTGATCTAAGATCAGACCTCATGTTCCTCATGTTCAAGCTGTTCCAGTCCATATGATCCTCAGTCAGT
TCTTGGAAATGTTGTACATACTCTACAAAGCCAACTTGTGTTCCTAGAATAGCTTGGTATCGTCAGCGGAGATGTTTCTTTCCAATATGAATTTTCC

LG12

ref-73386_28

30.353

CAAAAACAAAACAGTTGGAAATCACCATACATAATTTTAATGTTTTCATTTCTAACAATAATTGCTTTTCAAACCCAAATTTGATTCTTGACAATGACCGACTGTATAATGC
TTTAATAACAAAGCAGCACAGTTCTGTATAAGTGAGCACTTGTTTTTTAAAGGTCATGGTTTATGAAGCAACCATCTCGTTCCT[A/T]TCATACCTGTTGAGTATTAGGCAAC
TCGAATACCATGGTGCTTACTAGTAGTCTGTTTACCAGTCAGTCCAAGAATAGCATGGCTGACAGTGACCAACACTTCGCTTCTCCTGACTTCCTGTCTTGTCATGTCAATA
AAGTGTCATGACTCATGATCTATAGTTAGGAGACAT

LG12

ref-59777

30.72

TGCTGTCATGCGATCTCAGTGCACGTTGCTA

LG12

ref-42667

30.878

Chr23

22374303

TGAGCGGTGCAGTATGAGATACAAAGGATACTGTCAATATTTGAGACCGTATAGGATATTTTAGTGGATCTACACAGGATAAAATGACGTACTGAATCAGATATTAAAGC
TGACTTGGCTATAACACAAGCTTGTTGACCATCACATCTAAGTGTACGATCCCCCTGGTACAGCAACATGGTGCAGGCACATCATAAATCATGTCTCGAACGAAGAGAGTG
CAACGATCCTGCTGGATGTCATTTATAATTTAGAAATCACAATTTGCAAGCCTCATTCAGTTATGGTTCAGTTCATCTCTTAATGAATGAGAAAAACAAAAACAATTGGAA
TTAAAATAAATTATTAAAACAAATAAAGTGTGCATGTGAATGTGTGTGTGTGTTAGCACTTGGACTGGACGTGTCGAAATTGTTTCCCCCGCCCGCAGC

LG12

ref-72485_30

32.637

Chr8

7897177

TGTTTGTGTGTAAGACAGTTCTGGGAGGTGATTATACCGAACCACTTTGATGACAGACTTTGCTCAGGCATTTCAGATGCTGTGCAACGAGATCTGTCCACTGGTTGTCCCG
GTTATGCCGTCCAATCGCAAAGTCACGTGACTTGTTTGGTGCACATCAAGGAATTTATTCGGTAAATGCATTTCCGTCGTAGCACAG[A/G]TTTTCTTATCGGATAAAAAAA
TTTTCAGATTCAGTTGAGTGCGTATGTTTTTATGCACATCTTGGCATTTTCCATCCAGCATTTTTTGCGATATCCCAAAATGTGCATAAAAATAGGTGCATGGAAACATAGC
TAATGTTGTCAGATTTAGACAGTGTAAGTAAGTTATC

LG12

ref-26031

33.442

TATAAACGACCGAAAGCTGTGCAAAATGCAG

LG12

ref-54827

33.772

TGCAATTCTCTGGCGAGAGAGTTCCTTTGTTTGAAAGTGAACTCATTTGTATGAGGGGAGTAAGCACTATACAATATACAAAATAACAATATACAGTAATAATACACAAAA
TGTACTGGGGAAATGCATGCTCATTCAAGCAAATTTGACATTATGGAGTCTGCATGGGTGAAGGTTTGGAAGAATAACTTTTAAAATTGTGTGTTTGATTGATTCAGATGCT
ACACAGTCTAAAACCTTGTTAGACTGTGGGCCTGTTCACGCCAAGGACAATAACTATAAGGAAAATTATTTAGAAATAATCATTCTATGAGAATAGTGACGTCCACACCAC
AGCTATAATGATAACAAAGGAAAATACAGTTGTAATCACTCACTTTTTTTCCATCTGATGAACAATACAAATGTTGACCGCCGATCAGAATCAAGA

LG12

ref-60968

33.903

ATTTAAGTGACGACTTATTTGCAGGCAGGGA

LG12

ref-72798 23

35.349

GGTGTCAAACACTAGTTTTTATGAATTCTAACAATGCAGAATTTTGAGAACATTAACGTGAACGACGCTCGGGACCGTTGACAGGCCAGTGCTGCATCGTCATGAAAGTTT
AAGCCTTGCCAATTTAAAAATTCAAGTGCAAGAACACGCGGAAGGGAACTCAATTAATTACTCGCACGCTGTGTGGGAAGATTTCTGTGTGGAATCATCCGAAGCGCATG
C[C/TICAGAAATCCATGTTTCGAACAGCACAAATACAGAATTGAGCTCTCTTTAACGTCTTATTGCGCATGAACAGACATATTCAAAATTGTCAGAATGCCCGTCTTGGCAA
GTATCCTTGTAAACATAGTCAGTTATGTCTTAAGTGAACGTAAACAGTTGAGAAATAAAATGCATGTGTAACAGTATAATGGATCTGTGCGCTAGCTCTTAA

LG12

ref-62077

36.332

TGTTTCAAAGCAGCTTTACAGTGATAACAAGAAAATGATGCATTTCGTTTTGATTCAGTTCCATTGTAAAGATAATCAATTATTAAATTAGTTCATTTAATAAAGCAGTTCT
GCAACAGCAAAAAAAAAAAAAAAAATGATGTCATCGTCTAGCTCAGTTCAGTTCTCATACAACAGCGGCAGCACAGTCAGTTCAATAATATCGTTGAATATCATCTATCC
ACCAACTAAACATGCCAGAGATGACAGTGGCAAGGACCCAAACTCCATCAGGTGACCGAAGAGAGAAAAAAACCTTGGGAGAAACCAGGCTCAGTCGAGGGGCAAATTC
TTCTCTGGCAAACGAACGAACACAGTGTGATGATGATT

LG12

ref-33457

37.859

Chr23

18680591

ACAACTTGTAAGCTGGGAATTTTCTGAGAGCTCCTACCACCTGACTGCTGCAGATTCTTTTAGGTGTTGATAGAACGTCACGTTGTCATTTAGAAATTATGACATGGTGTGA
ATGCATGATTTTAGACAACCTGGACAAAAAGTATGGGATGACTTCAAATATTGTCTTTGACAGTGGGGTGCAATCAATCAAAAACTAACATGTTTAACCCACGGATATGCA
TAAACCTAACCTATTTATAGAGGTAGGCCTACTGGTTTGGTTCTGCACTGATTTAAAGATGCGTATAAGAGAAATTGCACACAAACACAAAGCGTGTGATCTGCTTTGCAG

TCAATATGATGTCAGACGAGTATTTGGTGGAGTGTAATATTGATGATGATGATGATGAAGAAGATGATTATGATGTGAACAAGATCCACCCGTCTCC

LG12

ref-36348

38.406

Chr23

40155476

ATAAATATTGATATTTATTATGAGCGAATGACCAATGAAAATCAATTTAAGGGTCAAATTATTTAGAAATTATGTCTTATGGTAACAATAATGCAGTGAGCACGCATTATG
TGGGATATCATAGGCATCATTTAGCAGACTCTTTTCTCCAAAGCGACTTACAAATGAGAACAACAGAAGCAATCAAATCGACATGAGGGCAACAGTATGCAAGTGCCGTG
TCAAGTCCAGCAAAGTGCTTGTAGCAAGGATGTTTTTAAAATAAATAAATACAGAAAGAGAGAGAATAGAAATAGAAAAAAGAAAAAGTAAGTGCTAATATTACTGGGT
CAAGTGTCAAGGATACTATACAGCCTTCAAAAATGAACC

LG12

ref-52294

41.227

TCCACCATCTGGCTTATGGACCTTAAAAAAGCAAATTTTTGAACTGTTAACTTAATAATACACCAAAGAGACATATGCTAACGTTAGCCACAAGCGTGT




GCAAACATCCCTTATTTCTCAGCATTAACTGGACACACAGTGATAGGGAAAAACACACACACAGATCAGTTTGTTCTGATTTGTTTGTTTACTGTCATGTCCATCAAACGCT
GCTGATTAATTGGATTCAGTTGCATATGTTTAGCCTTGGCGTTCCATTACAGCCATATCAGCCCACCCACTTTCACCTGTCTCTATTACTTTCTCCCGCGATACAGTTGCTGT

LGI12  ref-32494 29 41369 Chr23 40695925
- CAC[C/T]GCCGCTGATGTGTGGAAACAATATTGATCCACAGCCGGGGAGGCGGCGGTCCGTACAGCAACTTTATTGCTTTCTATTAATGATGCGTTTCATGGCCGATGGTAC
AAGCTCTTACAATGTGAACAAAGACCCAGGGCAAGAAAGACTGTCATGGAGATTTGTACTGTAAATATCGCATATGTTTAATTCAGTCTGGGCATGGG
ATGCAGCCTTGGTGAGCAGACGAAACTTCTTTCAAAAACATTAAAAAGCTTACAGATTCTAAACTTTTGACTGGTAGTGTATATATATATATATATCATTTGGTATGACAAA
AAAGCCCAAGATGTCCTCATTAACATACAGCAGGTCTTGAAACAAATAGACCACATCATAACATGTTTTCAGAAGTATTAGCAAAAAGAAACACACGTCGACTCCAGTGC
LGL2 168133 26 44.651 ACA[A/G]JCAATGCATTGCTGGCTGTCAGGAGGTTATAACATTAATCACCCTGATGTCAACCCGTTCACTCCTGCTCACGTCCCTTGCAGCACTGAACACAGAGAGATGGAG
ATCTGCCCTCTCCGATGACTCTTGGTGGGCGGCTGTGTGTTCACGGCCGCTGTGTGTTCGTGCCACTGGCGCAAAAACCTGCACAGAGTGGGAACAACTCCC
TAATGATCTCATCGTTAATACTTCTCACCATTTATTTCGAGGGTATGACCGATTGTTTTCCATATATCCATTTTCTTTAAAGTAGCCGTGAAAAGGTTGTTTGACTTGTCAAA
LGl2 reb12606 24 47172 CATTGGTGGCTTTTTCTGGACCTCAGCGATTAACTTCTCTGCGATGTCGTCTGCCATTTTAAACATGCAAACCCTTCGA[C/TITCGAATTCGAATGGATTCTGATTGGCTGTC
- AGTGTTTTATCGTTCAACAGTTGGAAAAAATTTTTTTCTGAAAGTCATCCCAACTATATCGTTTCTCTATATCATTATAACTGTTGTGTGAACTCTGCTATTCTTTTATATTTA
GAATGATTTTTAGAACTATATCTTTATTGTTAT
TTAAAAGAACAGTTAGTGACAAATAGACTTGTTTAAAGATAGAGTCTGTATTATTTGTTGAAGTGGTCGAGCTGTAGTGCAGTTTAGAGCCTCTAAAAATGTGCCGCATAA
LGl2 rebl0695 | 47507 o woracos  MAGTOAATGAGGATATGGTTTGGTGCCAGAATTAGAAATGGTTTAACTGTAGCCTGTTIA/GIATATGGATGGCAGTAACCTCGTCCGTACCGCTAGAAACTGCCCTGTAAA
- ATGCTCAATCACGCAAATCAACACGTTTTCAAGACCCAAGTGATTGACTGTTTCAAAGTGCTTAGCCACCTAAAATTCAAGCCAGTAATTACATTTCACAAGCATAAACTT
CGTGAGATGGCCAAGAGCAGTTTAAGGAATATTGCAATAT
AGTTTTTTTTTTTTTCTTTTCTTTTCTTTTTGTAGAGGTGCTGTTGTTCGGGTTAGAAACATTCACACCTACAGGAGAGACGGGGTCACTATGTACCCACTTATTCACATTATA
TCATTCACAGTGTGTCTTCATGGTTGTGAGCTTTATAATAACTTCCTTCTCTGTTGTCCCGTGAATATTTTAGAGCATTCAACAATAACATTCGATCAATCCTAGTGCTGCAT
LG12 ref21022 48176 TATCTACATCTAAGTATTTACATCTATACTGTCTGGTAAACCCCTTCCAAACGGATGAGGCGGAAGGTAGTTTTCACAGATGTGCAGACTGGATATGCTTATTTGAGGACAT
AGTGCAACGTGTGTCTAAATCTGGTCCAGAACAACAGCACGAGTCACAGCAGAGAACGAGAGGGACGTGAAATCATTGCTGGTGAGATTTAA
LGI2  ref-23091 49.057 ATCCAGCCAACGACTTCTTTGCCGTCCTCTT
LGI2  ref-10695 7  49.993 GCGGTA[C/TIGGACGAGGTTACTGCCATCCATATT
LGI2  ref-53326 50.864 AAAAGGTGTCCGACAAGGATGCATCTTATCA
LGI2  ref-15548 6  52.852 GAGCA[A/G]GTGTCGACATTACTGCAGAAAATCAA
LGl2 ref704%3 54629 GCTGGATCAACTCAAAACCTGTCATCCGGCGGTGGGGTTTTGCTGCTTGTGGTTGGCACAACATCTTTTCCTCTCTCTGTCCGCTGGTCGGATTGTGCTCACAGTGCGCGGG
CACGTGTCTCGTGTCTCTGTGCGCTCA
LGI2  ref-48140 55.762 TACTTCATAACGAGAGAAGTGCTGCACGCGT
LGI12  ref-38317 57.984 CACAGAGACACGAGACACGTGCGCGAGCACT
LGI2  ref-40303 58.578 ACTTATACAACGAGGGAACTGCCGAAGCTAA
CTATAACATAAAAACAAAAACAAATAATTTAAGAAAAATACAATACCTTTTAATTACCGAAACAATGTTAGAAAGAAAAAAAATCACTACCTGGTAACGATAGGCCTGAA
ACACTGCTTTATCACCAGAGCGCACACAAACCACAGGGTGTGTAGACTAACTTCAGTTCAAAAGCCAACACTGGTTTTACACTCAGTTACACAGAAACCACAAGTCTGGTG
LGI2 ref73381 63.039 CAGGGGAGAAGTTAAACTTCACTCTGCTCTCTTAGTCCACATGAAGCTGGAGCTTACCCTATCCAATCTATTTTTTTTCCTCGTGTCAAGAAATGTCTGCGTCCACATGAAA
CCACTGAAACGACTCAAAACGATGTAGTATACATGCCAGACCAGTAGAAGTGATTTTTGCCGTTGACACTTACTGCAGATCCCACTATCGGATATGCA
LGI2  ref-62521 65.993 AACTGATGGACGATTTACATGCCACTGATGC
LGI2  ref-32385 67.021 TGATTTTTTGCGAGTACCATGCCTACACTAT
TCATGATGCTGTTGTGCGCAATGGAGAGCAAGTGTATAGGAGGAAGTACATCAGCTCCTAAGGGGTCAAAGGTCATGTTCTTCTGTTGCCTTGAGCGATGAGAACTGCCGA
AGCGCAGCGGCGAACTGTGAGGGCTCGTCGTCAGCAGCTCTAGAAGCCCCTCCCTCTTTAACACCGCCTCCACGTCTGCTTCGCTATTGGACCGCAACCCGAAGACCCCGC
LG12 ref-39674 67.648 CCACACCCTCAGGCCCCGCCCACGAGTGACGCTTGTCCTCCGACTCCTTCAGACGTTTGCGCCGAGTCTCCTCCCACATTCCTCGCTCCGCGTTCTCCTGTGAAGAGAAGAA
GTGCAGCTGATTAACAAAATGAGTTATAGTTCTAGCTGGAATAAACTACACCGGTGTTTCAAACCAGGGGGGTGAAAAAAGGGAGTGCTGGGGTAAA
LGI12  ref-24980 69.093 GATTTGGTTGCGAGTGCAGTGCAGTGCAGTG




LG12

ref-52663

70.92

CAACTCAATGCGATTGATATGCCAATGCAGT

LG12

ref-52882

71.615

TTCTGTGCAGCGATGGATTTGCAGAATGCTT

LG12

ref-73426

71.615

CACCAGAGCCCGAACGAGATGCTGGGACCCT

LG12

ref-19630

71.722

TCCTGCGCTCCGAGCAATTTGCTGGCAAAAA

LG12

ref-304

71.776

TGGTCTACATCGATGCCTCTGCCACCGGGTG

LG12

ref-5749

72.13

ATAAGAGAACAGCCGGACAGACAAAGTATGTGGAGGCAGAGTGCTCTAATGAAAGAAAAGAGGATGAATCAGAGTTATTTGGAGGGTATACAGTGTACACAACCTCAAA
CGGGAAGAAAGGAATTGTGGTAAATGTGAATTTGGATGGAAAGTGCATGGACATGCAGCTGGACAGGGGGGCAGCGGTGTCGCTGATGTCAGAACTGTCATACAAGGAG
TTCCTTTCGCATATACCTTTAAGCAAAATAAGCATGCAGCTAACTACATATTCAGGGGAGAGAATTCCATTGCTGGGGTCCATTGATGTGCCAGTGAAGTATGAAAAGAAA
AATGTCACACTGCCATTGGTCATCGTCAAAGGGGACAGAC

LG12

ref-58725

72.185

TCGGCAGATATCTGCTATCGGTATCGGTGGAGAAATTTAGTATCTGTGCATCTCTAATAGCTATTGATGGAGATTCAATATTTTACGTTAGATTTTGTGTCTGCAGATTTTGT
TTGGCACAAAGTTCCCTTTGTCTTTCCTAGTTAGTGTATGATAACATTCGTTTACAGTTACTATTGGCACATAGTTCGCAAACAGTTTAATGTCGACTGTAAATATTTTGGCT
GATTTGATGCTTTCATCAAGAGAATCATGTTCTGAAATCTTAGGAACACATTTTACTATATTAAATCCATGATGCAGCATGATGAAATGTGTACAGATTCATAATTTCTTTT
TGTGTGTATCTGGTTTACAGTGTTTGATGTT

LG12

ref-58216

75.438

GAACACGCCTATGTAGACAGCTGACTAGATTTTGAGACAGCTTCGGTAAATTATCTTTCGTTTCCTTGTTTGTAGTTTCGCTTTTGTTTCTGGATCAGCTGTATGAGCTCTGG
CTCAGACAGGACTCTTTCATTCTTCATCATAATCAGTCGTGTCCCGCATCGCCGCGAAAATGTACGAGCTGGAAAAGGAGAATTTGCGGCGCTTGAGCGATAATATCGCGC
AGTTTTTACAACCGTCACTTATCAAAACCTTCATGACGACGTACTTTGATAAAGGTGAGTTAATGAACAAATATTAGCATGTAAACACTTCCTTAAAATCTGCAGATAGCCT
ATTTGTTATCTTAGTCAAAACATCCTTCAGTTGTCATTTCAGAAATATATTTGCATTGTGTTGAATGTGTGTTAAATAATCAGAAAGTGGCTGCA

LG12

ref-50189

75.657

TGCAGCTGGATAATGAACAGATGATGTGATTGTTTGGTTCGTAGACCGACGTGCAGATTCTTGCAACAGACACAAAATTTATGAGTTTGTGAATTAGTGTTATTGCACACT
AATACATATTAAGACAATTGCCAAGATGTGGAACAGAGAACACTGCATGAACAACAGCATCCCATAATGCATTGCACTCGATTTCCAGTGTGAGGGCATCAGTTGTTATTT
CTCTTTCTTGACTCGTTATCTGCAACGTTTGCTTACAAAACTGAATTAAAAATGCAAAGTGAGCATTGTTATTTTTGAGAGGAAAATGCACCTCTTGCAAAAGTAATGTTTT
GTACTACGTTTTGAAACTTTTATGCATACTATTTT

LG12

ref-56893_26

75.854

ACAGAGACATCGATTTTGTTGCCAA[C/T]JAGCTGA

LG12

ref-43938

76.576

AGAGTGCCTTTCAACCCTCACAATACTCAAATTTTGTTTTTAATTTTCCTTTCACTTTGTCTTGTTATGAACAGTAGACACTGTTAAAAAAAAATATTTGGCTGAGCTTCCAC
ACATATTTTTAGATAATTATGGGCAATTATTCGGAGCATAAACCACAAGATGTGTCCACCCTGTGGGCATATCTCTCGTGATCGATCAAACAGTGTTTCAACTGCAGAAAG
ACAAATTTACCTCAGAAAATCCATTCAGTGACCATAAAATCATTAGATAACTAGTGATATCTTCATTAATGTGTTTGAATAAATCTGTCATGTAAAGATATTACATCGTTGA
TGTTTAGGCCTATTTCAAAACAAATTGGAGCAG

LG12

ref-49569 25

77.003

ATATCATCTATACAAACAAACAAACAAAAAAAAACCCTTTCATGATCATCTTGTGAGATTTATTTTATAAATAATAAGTTCATCCTTATAAACAGTCCAGCTAGTTGATCAA
TGAGCCAACAGAACGGAGACGACACGCCAGACCAAACACAGCGAGAATCCAGCACAAGCCAAACAAAACCAAAAAAAAGAGAGGTTCTGTTACAGAAACGAGTGTGCT
GCCT[C/TJACTGTCGAACCCTCACTGAGATGGAACCTCATTAGTGACCACTTTGGAACACACTACATAGGGCACTGAAGCTACAAGAGATGCAACTCACAATTGATTATAA
TAGTTTCGTGATAAAATACTTGTGATATGTTTAAGTCATTGTTGTTATAGTTTACTAAGACTATTAAAAAAAAAATATATATATAAATATAATAAAATATACAA

LG12

1ef-49569 26

77.003

GTTACAGAAACGAGTGTGCTGCCTC[A/G]CTGTCG

LG12

ref-64390

77.432

TCACACGAGCCGATTTCACTGCATGAAAACG

LG13

ref-12968

0

GCGCAATTATCGAGAAGTGTGCGAGTACCCT

LG13

ref-15927

5.966

CAAGGGGCCCTATTGTAACAGTCTAAGCGCATGGTCTAGAGCACACGGCGCAAGTGCGCTTAGGGTGTGTCCGAGTCCATTTTTGCTAATTTAACCAGAGATTGTATTATT
ATTGGGAGATGAGAGGGTCTGTATCTCTTACCATTGGAGAACGTGTAACGGCTAACTTGTATCACGTGCAGCACCTCTCAGCCTATCGTGTAATGGCAGTGATGTCAATGC
CCGCCGTTCAAAGTTTTATGACAGTCAGTTAGAGTTTACGTTAATCGGTTTCTTGTGGATTAGCGCGCTGGTCTTGTGAATAAATGTTTGTGGAATAAATGTGCTTTACTGA
GCAGAAAAGAAGAGTGAATATCTCTGTTAGCTGCAAAGTTCACTGCAGGGCGCATTAAACCACATTTAAGAGTACACTAAAAACTTCATTATAATTT

LG13

ref-40395

11.692

TTTTTTTCTGCGATACATATGCAGGGCAGAG




LG13

ref-16150

15.066

Chr7

65975994

CGCAGCTTTCATTGGCCAGGGACCCCACAAGAGGATGTGTAATCGACATGTAAAGCAACCAATCACCCGTTCATTTTGTGTGAAAATGTAAAGTCGATAACAGACTGCCTA
AGATAACAGACTGGTGTGCATCTAATAAATTATTCATTTAAGAAGATATCAAGTTTACTGCAACAATGGCACTACAATCGTTACAACAATGGTGCTACAAACTTTACTTTT
GAAAATCCAGCGTTTAGTTGATCCTGATAAGCGTTCATTGTCACAGTTGTAAACACAACAGCTTTCTTCTTCCATGAGGGGGTTTAGATGGCGTTGTTTCCAGGTGGACTGT
TAAAGAATGTGGCACATACGTCTCCTGGAAATCCT

LG13

ref-28062_31

15.296

Chrl3

194924

CTGATGTTGTTTACCTCATAAATACTGACATTTGGTCACATCATTGTCAAAGAGCTGTTTTGAACAAAATGTCCCAGATATTCCTTTAAAATCATCCCGAGAAACCCTACTT

GAAGAAGAATCTCCCACAATCTGACCAAACAGTTTACTGAGCATGAGTGAATGTGTAAATGCAAAACGCAGAGACATCGGTGTTCAC[C/TJIGTTACCTCGACTGTGGTGGC
GGCTTTCTGGGTCTTTTTCCCGATGAGATCCACATGGATGAACTGAGAGCGCATGTATTTCTTGGCCACTTCATAAACCCAGGACGGACACGTGGCGGAGAACAGCAGCGT
CTGCGGTTTCTCCTCTGCATCTAAGAGGAAAAGGTCAGT

LG13

ref-72671

16.326

Chrl

17637455

TGTGATAGCTTCACAATGATTCTGAGAGTAAAATGAGCCCAACCCATGTCTCTGATCCAGTTATGTGCAATACAAAATTCCTATGCAGTTTACCATAGTATGTCTATGGGGA
AATTTTGGGCAGCTCTTGCCCCCTAGGGGTACAAATTGCAATGTGTGTTCTTACAGAGCCTGCCAGCCTCTTCAAATGTGGTAACTCACATGTTTCTACAAAATCCTTGCTC
TGAGCTATGACCAGTCAAACTTTCAAACTGCCAATGTTAAAGGGTTAGTTCACCCAAAAATGAAAATTCTGTCATTAATTACTCACCCTCATGTCGTTCCATACCCGTAAGA
CCTACGTTCATCTTCGGAACACAAATTAAGATATTTTTGCTAAAATCCGATGGCTCGTGAGGCCTGCACTGACAGCAAATTAATTTATACTTTCA

LG13

1ef-25906_32

18.946

CACACCGGGTCGACAGGACTGCAGACTCCGGI[C/T]

LG13

ref-25906_10

18.947

CACACCGGG[C/TJ[CGACAGGACTGCAGACTCCGGT

LG13

ref-65243

20.222

AATGTGGTAATATTCCATGAACACAATGTCACAACTTTAATAGTTTAGATTTGTAGATTTATGGGTGAAATATTAGCCAGGCATTGAGATTGATCCAAACAGCCCTGTGCA
TGAATATGACAAAAAAAAGTCAGATCACTAATATACACTTGTTTGTTGTATCTGAAACTGGTAATATTGTACTGGCGTCGCATCTATTGCAGTCTATCAATGTTTCAACTAA
AGCGTCTGTCTCCAGCCTGCAGATATCGGCGTTAGTGTAATGTCTGTTTTAACTGGCTAGTCTTTGCTGCAAAAGAGAAGCTGGGAAAAGATTGTTTTATTTTCCGGTGTTA
AAACCATCATGATGAATCCGCAGTTCAGCGTGTC

LG13

ref-57544

21.753

Chrl5

43871320

TAAAGGGCACACACTGAAATGGCACATGGCAACTTTAACATGCTATAAAAAATTATCTGTGTGGTTGAGCTAAAACTTCACATACACACTCTGGGGACATCAGAGACTTA
GTTTACATCTTGTAAAATGGGGCATAATAGGTCCCCTTTAAGTCACAGGAGGATGAGAGACTGCACAGGCTTTTTCCTGTTGAGATTTATGTTGACTGCACGAGCCAGTGG
CATACATCTGATCAGTTGTTTCTTTGTTTTTGGTAGCCCCTGCAAAGGGCTTGTGGCTACAAAACAAAGGTTGTTGCATTGGGTAATGGATGCCCATGAGGCGCGTGGTTTG
ACTTTGCCTCTAGGCATTAGGACTGTGGCTTCTTCAGGTGCTATCTAACCATCTTTGGAAGATATTTGTGTGGCGGCAGGCTGGGCCCCTCCGCACAC

LG13

ref-38659

21.971

ATCTAGAACAGGAGCCTGTGCAGGGCCTGATTCAAAATTCGCAGATCTAGGATTGTTGTTACCCACCTCTTTTTTTTTTTTTTTTTGGTACAATGAATTAAGGGCTGTAAAA
GCCCCTCTTGATCTCAGCTGAAGGGACAGGCTATATTGCATCCTTTGCCAACAGGACCACAATTTCTGCAAGTAAGTCGGGCTTCCTTTCCTGCCACCAAGGTAAAAAGGA
CGCCATTGAACCTGGGTGGGTGCCTGGTGAATTGAATGACATAGCCGAGTCTTTGACATACCTGCGGTAGGCCGGTGATGCGGAGCATTGTCCGCCATGCCGGGAAGCCGT
GCATCCTGTTCTTGTGGCTGTGGGTGTGCTAGAAC

LG13

ref-53921_7

22.409

TTACTACTGAAAACAGCTGGGCAAAGTCCTCGACAGTGTTGTCCAGCCCGATGCCCGCGGCAGCTCACAAAAGCATGGCTGCCAACTCTGCATATAACTCTGACTGAGTTA
CCACACCTGAGGGTGGGAGTCCAGCCGAGTCCTCAGTGTCGGAAGGCATAAGCCTGTCCTCTGATGCTGCTATTGACAGTTCATCCTCATCTGAA[G/TJCTCCGAATGAGAT
GCCATGTACATCATATGACGCCATGTCAAACTCATCCGGGAACTCCACCGACGCAACATGCAAGATGAAGAACGGGAGGGCCTGTGGAGATTGACCCTGTGAAAACACTC
CCGTTGCTGTCATGTCACCCTCAGAGCTAACTGGCGCAGCCTTGTGCATTGCAGAAGGACAGGGACATGCAACTGACTCGCTTACCAGAAAAGAGAGTCACT

LG13

ref-54808

22.936

GGCCATTAAACGATATGAGTGCACATCCCTT

LG13

ref-21655

23.024

GTTTCAACATCGAGCGAGATGCAAACGCGTT

LG13

ref-3449_14

23.604

TGCGCACAGAAAACAGCGTGTGAGTTCCGAATTGAGTTGTCTTTTGCGTCTTCTTGCGCTAGAACGGTATAAAATCACTTGAATGTTTAAACTGACAGGACCTAAAATGTG
CAAATGATGAATTTTCGCTTTGTGATGAATAAACATTGCAATTAATCAGAGAATTACATGTGCTTTGAACCATGTTGCCTGGTCTGTACGGATCAACTACGA[C/T]JCCCTAT
GCTTGACATCGCACATCCTGCAATGTGACCATCGTGGACGCGCACACAGCGATATTGATGCTAAAACTAGGCTATATATCGCACAGCCTTAGCAGGTACTCATTATTTCTG
ACAAGGTGGTGATTGGTAGAGACATTCATTTATTTAACGGTTGTAATTCAATCAAAATCATCAAGTAATTACAGTTTTCATCTTTTGAAATGCATGTGAAG

LG13

ref-3449 30

23.629

GGATCAACTACGACCCCTATGCTTGACAT[C/T]GC

LG13

ref-42955_8

24.179

CATTGTCCTCAGAGAGGGACAAAGATGATGATGTGGAATTCACAAATCTGGATTGTGTCTAGACTTTCTATACACTGTATTTCTGTATCTGCAGATCTGGAGACTGTAGAC
GTTGTCGTCTTATTACCAGGAGTAGACTCTGTCTCTCAAACGAAACTTACTCTGTAGCGTGTGTTC[A/GJCGCAGACGATTCGCGTGTGACAGATGATACTCCCATAAACCC
TCAGAAGGGCTTTTCACACTTGAAATGCTTATAATAATAATAATAATAATAATAAAAAAAAAAAAAAAAAATATATATATATATATATATATATATATATATATATCAGTT
ATCAATCGTTCTTATTGTTTAAATCTCGTTTTCTTGATT




LG13

ref-959 15

25.965

TCCTATGCAGCGAA[C/T]JGCAGTGCAGAGCTTCCG

LG13

ref-43811

28.315

ATCCATGAAGCGAATCTTTTGCTCCACCACA

LG13

ref-67275

30.538

CCTCTGGGGTCGACGAACGTGCTGACGCGTT

LG13

ref-57526

31.585

ATTCTACCAACGAATGGAATGCCCAAGTCAA

LG13

ref-6120

31.951

ATCCCATATGACACGTGTCGTATATTCCAAGTGGTCTGGGGGTATACGATAGGGTTTTGTAAAATCAAACTGAAATTTAATGAATTATTTAATAAAAATCCTGATCTTGGCC
GTTTGACTCGATTGCGTGTTCATGAGACTCTATTAGCGCCACAGTTCACTCCGACTCGCCCAGAAAAGCACACAAGTGGTGAGAAATCAAGATGAATAAAAACACAACAT
GAAATACAATCCGCTCAAAGTTCAATGCAAAGGGAGATATTTTCTTTTAAAAAGAATTCTGTTTAAGGACTACAACAAACGGCTGGTAGGGACTACAACAAGCTTCTTCCT
GGGTTAGTGACATCACTAACCCTAAAATTTACATAA

LG13

ref-43520

32.625

CAGCCGAAATCGAACAATGTGCAGAGTTCAC

LG13

ref-24759

32.785

TAAATGACTGTTACCCACTTCCTAGAATGGAAGATTGCATTAACAATTTAGGATCAGCCAAATTTGTCAGCAAGTTGGATTTACTATAAGGGATTTACAAGGGGTCCCGCT
AACTCCTTGCGCCACTGACATTTCTGCTTTCGTAACTCCGGATTATTTTATGCAATATAAGGTGATGCATTACAGAATTTCCCCGTGCCTACTTCACAGCGAGAATTGTGTC
ATTTTTTGGGTATGGCAGGCTACCATCGTAGCTTCCATAAAAACTTTTCTACGGTGGTCACTCCCTTAACAAATCTGCTTAGCCATGCTTATTCTTTCATCTGACAATTGTCA
AAATGCATTTGAAGTGGTGAAAGCTTTAGATTCTTATGCATTGGTCGCTGGAGGTTCAGGGATATAATCTTGATATCAGACATAAGAAAGGGTCA

LG13

ref-66428

33.153

AATGAGTGTTCGATATCATTGCCCGTAAACC

LG13

ref-14344

33.77

AGACCCGAACCCGTGCGGGTTCCTGGTCGGGTCCCGGGTCCTCGGGTCTCGGGTCCTCTTTGTAGACCTCTAGTACACACCTCAAGCACCGGATGCCGTGCGCGCGCTCAA
GGCAGTTGGACATAGTGGTGTATTAGAGGTAAAAAATGATATAAATACTGTTCGGTCTCTCGCACAAAGCGATAGTTTCGTGTCTTAGAACATCACTGTGTCGGTGTGTTG
GGTCTATAAGCACTTCATATAAACCCAAAACTCAAGATGAAGCTCTCATGCCATGGCTGCCTAAAGCATCATTTATTAATAAATACCTTCTTATATTATGAAATCTGAGCTC
AATCTACTTGACCACCTTCCGCAGCTCCGCCAGGA

LG13

ref-68693

34.516

TAAAATCACTTGATGTGCTGCGTGCTTCCTAGAACTCTCTGCAGTGAGTTATGAGTTTTGTCTGTTATTATCTTGCTTTTATTCATAGTGGATTACATGCATTGTGTACAAGG
TACAAATTATACATTTAAGTATGCAATTTCGTATGTTCCAGGAATTGAATGACTTTGCTGTTATTAGCACAAGAATTGCACAATTTTGATTAAAAGAGTCTACAATATTTGT
TTTATTTTCATGTATATTAATCATTATATTAAAAAAAAATTTAATTAATGTAATACAATATTATAATCAATAGGCTATAATATATAAGTAATAATTAATATCACCAATAATT
ATTTTGTTATTTTTCAATGTTTTAAAATTTAA

LG13

ref-13688

34.708

Chrl3

33713539

TGGAGAGTAAGTGCACACACACACACACAAAGTCTCTTCCGACTGGCTTAATGGGGCCTCACCTGTTGGCGTCCTGCACGAGTGTGTGTTTTAGCAGTTGCTGGCATGTGT
TTAAAAAGAAGAACTGACGAAAGCCAAGCCAAACACGGTGGGGGAATGTCAACGACCGTCTTGAGTCAACACAACTCGACTACGGTCGTCTCCGTAGTTCGACCCGCATG
CCTTCAGGGGTCAAATGCTATGGTAGGGAATGGCAGGCATACAAACACACACACGCACACTCAATCTGAAGCTAATTCTTAAATCCTGACTTGAATGGTAACAGCAGGTTT
AGTGGCGGATCACTCCATTTGAGGCCTATCAACCCTTTTTGGCAAGTTGAGACCAGCTTGATGTCTAAAGTTGGGCTTATGTTGATCTCTGTAGGCTGA

LG13

ref-67239 1

35.415

GGAAAGTATTGTACATTTTTTGTGGTGTCATGTATAATATTTGTTAATAATTTAACGTTATTGGGTGTTTCTCATACTTGTGTGATTTAATGCCATATTGCATACCTTTAATAT
ATACTGTGGATTATTTGTTGCAATTTTATCCTTTGCTTGGTGTTTTCAGGATGCT[A/G]JAGACTTTCAGCATTCCACTCGTATTGTTGTTATTTGTATTGTTGAGTGCATGAGA
TTTTGTGAACAGTGGATTCAAAAAGAATTTGGAGACTTATTATTGTTCAAAACGTTTTTGGTTTATAATGCACCGACAGTATGTCCAAATGCTTTTTGATGCCACTTTATATA
TTAGGGAAATTTCACATTTTAATTAACATTTA

LG13

ref-15390

35.492

TGCAATTGTAAACAGTATACATACGATGCTTTTCGCCACAGTTTGATGTGCATCTTCGCAAAACATTAGTTAACTTTAGTAGATTGCATATCTTTAGATTAAGTGGTCTCGA
ATGAGCCCAAACACAACACAAGACAGTGTGTAGATCACAGAGTGACATGACATGCTTCTTGGCTAAAGCTATAGGACTTCCAGGATCTGATTGCTTCACGATCATGACGC
AGTGTTTTCAAACGTCATTTGAAAGTTTAACCAATGGAAACTGGATCTCTGGTATAGTGGGTAGGGACGATGTGTCGAGACCAAAGGCCACTGTTTTGGCACTGGTAGATC
ACTCATCGACCAGTATAGGGCTGCACGATAATGGTTAAACTGATAATTGTGATTATTTTGCTCAAAATTATAATCGCGATTATTAAATCATGATTATT

LG13

1ef-23010 2

35.598

Chrl3

33668007

ATTAATCATGCCTTTCCTGTGTGTGGCGACACAACAACAGTGGGGGACTGAGGGGGTGGTGGGTGGTGTCTAACGTGACATGGGCCGTCCCACCAAAGCCCTATGAACCT
GTATGAAGAGGTCCGTTCACAATAATGCTTACCAGGTCACTAATTGAATTATGTCAAAAA[A/GJAGCATAAGGCACCAAATTCGTTTAGCCATTGTAAGGAGGCCAAGACC
TCCAGAGGTCCCTGTTTAAAAAAAAGGAGATGGAAATTATGCACGATTATGTGTGGGTAGTCAGTAACTTTTTGTTGTGAACATTGGTGCCAAACAAAAAAAAAAAAAAG
CACTATGCAAATTGATCATGTAAATCTAGTTTCCAACTCCTG

LG13

ref-56016_29

36.002

TACCCAGTAGCGATCAGTTTGCATTTCA[G/TJACA

LG13

ref-24749

36.04

GAAACAGTGACGACCCTGCTGCAGCTGTTGA




LG13

ref-70250

36.277

GAAGCAGGAGCGACCAGTCTGCTTGGTCTTA

LG13

ref-5716_30

37.157

Chrl3

30001089

TGACCAACCCTCCAGTGTCCACCATTTAATGTCAGAAGATAGAGCTGCCTCTGTAGAAATGGGCCACAGAAAGCTACGTCGAACAAGGCGAGAATCGAGTTTCTTTCTACC
AAATGTATCCACCGTCATCAACCTCCCCCACCTCCCCTTCCTCCTCCTCAGCCTCCTCGCCGTTCTCCTCTGCCTCCTTTTCCTCCTCATCTTCCCATCCGAGCCCGCTGCCAA
AATC[A/G]JCCCGAGTACGTGACCACCTCATCTGGAAAAGGAAACCGTTCTTTAAAAAAAATATCACATTTCATATATATCATATTGCGAGGTAAACTGAGCGATTTATGCGT
GACAAAGGCTAAACAATACTCGCTTGGCGCGAGGACAATAAACAAACAGGAGGTGTGACTTTGACGTTGGGCTTTTTAATCGCTATTTTATGTCCAGT

LG13

ref-47714

37.539

CATGTACCTTCTCTGATGTGAATATATCCGTTGTGTTCATCGCAACGAAGTTATTGCGATCACATCTGTCAGCTGTCATTCTGACTGTCATCAGACAAACTGAGTTCCGGTC
CAGAGATATTTAAACTCAGTCAAGAAAGTACACGGATACTTTTTGGGATTTCTAGGCATTGTATTTCGTGTTGCGCTTTTATTAATCTTGATTTCTTACGACTTGTGTGCTTT
TTTGAGCGAGTCGGAGTGAACTGCGGTGCTAATAGAGCACGACTTGTGTGCTTTTTCTGGGAGAGTCGGAGTGAACTGCGGTGCTAATAGAGTCTCACATACGCTGACGCT
GCGTAGCCATGCATTAAAGTGCAACAGACAAGGTTGGGATTTTCGTTAAAAACTACATTAAATTTCATATCGTATACCCCCAGAACACTTGAAAT

LG13

ref-42949

37.777

CCCTGAGAAACTTTGCCTTCACTTGCAAAACCTTTGCGTTCCCGCACAAAACTTTTGTGTTCCCCTTACAAACTTTGCGTTTCCTCGAGAAACTTTGCGTTCCCTCACAAAAC
CTTTGCGTCCCCTCAAAAAACTTTCACATTCCACCAAGAAATGTTTGTGTTCCATCGAGAAACTTTGCGTAAAGCTCGGTACTCATACTCGGTCCTTAATAAATGGTATCGG
TGCATCCCTAGTTCCTTCACAAAACCTTTATGTTCCCCCCGAGAAACTTTGCGTTCCTTCACAAAACTTTTGCGTTCCCCCGAGAAGCTTTGCGTTCCCTCACAAAATGTTTG
CATTCCCCTGAGAAACTCTGCGTTCCCTGAC

LG13

ref-56264_14

38.269

TTTTGAACGACAGTGTACAAATATATTTAGTAATCAACATGTCACAGATGCTTACGTTGCATTTTACATATCTTTAATTTTCAAATTATTTTTTGATCATTAATTACTATCTTT
TTCTCTATTATTCAACAAAACGTAAGTGCTAAATTACATATATTAGTAGCTTAGTGTAAGTTTCTGCA[C/G]TCCAGTCGTCCAGCTGCTAAGAGTGGCAGATGCTTTGCTGT
AGCATGATAATGGCCCTCATAAATTACTATTTATTTATGCTGACACCACCCATATGTTTTCAAATTCACTGCTTATGGTCCACATTGGAGCTATTCCAGGGTTATGAAGTAA
GAAGACAATCTCTCCATATGCAATTAAAGAAAAA

LG13

ref-23355_ 7

39.28

TCAAAC[G/T]ITGCCGATAGTGATGCACTAACAGTT

LG13

ref-38890 5

39.399

ACAATATCTGACCCATCTGGTTATGCTATTGAGTTATTAAATTCTATCACACTTTTGAGGCTTTCACGCTGTTGAGAGAAACACAGCTGAAAAGGAACTGCTGCATGAACCT
CTAACATGATTAGCATGAAGCTTGGATATATATTTTTTTTCTGTTGTCTATTGTGAAATTATGCATGTCTGATACAAATCTAGAGATAATGC[C/G]ITATACCGACTTGATTGC
CGTGTCAAACTCAAATGGCACGTCGAAATGAAATAAAATGTAAGAGAAATGTAAAAATAATAGATTTATTAAGACCATGTAACATGCTAATTTAGTAAAATTAATTAATT
ACATAAAAAAGAAGGTAAATTTTAATTTAATTGTGCATCCTGAACCAAACATAAATTCTGTAATAAATCCTTCAACAACAGCCTTCACACCTTGCCAAAG

LG13

ref-38625

40.026

AAAAACAAAACGACCCCTTTGCAGTTAAACA

LG13

ref-20588_27

40.563

Chrl3

37023612

CCCATTTCTTCTCTGATTCATAGAATTTATCTGCAGAGCTAAACTCCTTGGGTGCCATATTGACCTCCCAGGGGTCAGAGGTCATAAAGTTGTTAGGTTCGGATTCAGAGGT
ATCCTCCACCTGTTTTGATCTGCTGACGCAGCATGTATGTGACATTCAAAAGGCTCTGGCGGAAAAACAGGAGCAGCTACAGGAGCAAATAAAACACTCGATTCAGCTGC
AGGT[C/TIAGATATCTGTTTGCTTCTATCTATTTATTACCAACACAAACTGATGAGATGGATGTGCAGGCACTTGAAAATTCTCCTAGTTACTAGACTACACTAAATAGATC
AGAAAATGTATGCTTATGTGTTTACAGTGTTATGTGTCAGCAGTTAAATTTTCGCAGGTTTTTACACCCCAAACCCTCAGATGTCTCACCCTCATAACTGT

LG13

ref-12446

40.693

TGTCGTACACCGATTGGTCTGCATCTCGAAC

LG13

ref-3438 5

40.893

Chrl3

22852602

GATGATCTGAATGTAATACTCACTGTGGGTGCATCTTGTATAGGGAGCCATCGATGCCCACTGTGGTGCGGAGGCGCGGGGTGTTCTTATTGTCCTTGAGACGTGTGAGGA
TTGCCCCCAGTGTGGCAGCAATTAGATTAGCAGAGCGAAAAGAGACAATAGCGCAAACATGC[C/T]JGTACGGCAATGCAGTCGTCTTCAGATGGCTCTACACCCAAGCGTG
TCAAAATTTCCTTGGCTTTGGTAAGTCCCTCTTTGCTCCTAGAGGAAAAAGTGGTATTGTTGTAAGGTCGCAAATATCATGATTTTCAGAGTCCACTTGAATTAGCTTTAATT
TTAGTCCACTAGTGAATGTTCTTCCATTTTAAAAATTA

LG13

ref-36081

41.796

TGAGCAGGAACGAGGAGAGTGCTGGGACACT

LG13

ref-48950

42.076

Chr13

29293306

TTTAATTGGACTCAGTATCATGTTTGTCTCGACGTGTATTTTTGCCTTCGCAGAGAACTACGCGACTCTGTTCGTCGCGCGCAGTCTGCAAGGGCTCGGCTCGGCGTTCGCA
GACACTTCAGGAATTGCCATGATCGCAGACAAGTACACGGAGGAGGCAGAGAGAAGTCGCGCGCTGGGCATTGCCCTCGCGTTCATCTCGTTCGGAAGCCTGGCGGCGCC
CCCGTTCGGAGGGGTTCTGTACGAGTTCGCGGGCAAACGCGTCCCGTTCATTGTGCTCGCCTGTATATGTTTGGCAGATGGTATACTATGTCTGACTGTCCTCAAGCCCTTT
TCCAGTAGGACTAGAGAGAATATGCCAGTTGGCAC

LG13

ref-2541

42.342

TGTGCTGTTCTCATGTTGTATTTTCTGATATGGCATTCCCACTTCATTGTCACTCTACCCGCTTTATTCTATTTCTAGGAACTATTTTGCACACGCCTGGCCCTTTAAATCCCG
CCCACTTGACAGACAACCGCACAGACCAATCATAACACGTTAATCTACAGGCGTGGCCACAGCCCGCACAAACACCGAATCTGCATTTGCTGACGTCACTGAGATCCACTC
CGACCTGCCTTTAGCTTAGCCTCTCAAACTCTTCCTTTATTCAACTAGATTTGATTTGGATCAGGTCTGATCTTGTTGTAAGTAGGAAGTAAGCGAGTGTTACGCCGGATAG
ACAGTTACGAAGGCTGACTGTTTATCCGACAG




LG13

ref-58905

42.526

Chr13

25394569

CGAGCAGCCACTGCCCCTCAAGTGTTACAGGATCTATCAGGTGATGTGGGCCAACAATGGAGACACCATTAGCCGTCAGTATGCTGGCACAGCTGCCCTGAAGGTAAATG
GATTGAATGCCTGCCTTTGATTTTATGCTGTCCCCATTGCCTGTTTACAACACCATCTGTCAGCAAGTGGCATTAAGATTGCAGATTTACGAGTCAGTAATCTTTTGACCAGT
CATCTTATTGGGAGTGACTATATTATATAAATTCTATAAATAATTTATTCACTTATTTATATAAATTAATGATTAATAAAAAAGAATTCTTAAAGGCACACTACGTAATTTTT
TGCCTCTAGAGGTCGCTTATTCAAAACAAAGGC

LG13

1ef-27417 5

43.154

Chrl3

43451512

TTTGGGAAATCACCGGTCATCATTTAGTCTGGATATTGAGTCTGTTGTGGAGAAGATTAATTCCTAAAGCATTTTTGGCCAAGTTTATGCATTTTTGAGGACTTATTGTGCA
CAACAGCCATGCCTTCCCTTCCCACTTTGAACAGCCTGGGGAAACTCTGCGGCTCAGGACG[C/TJAGTCAGCAGGTGGATCGCACCCGGATCAAACGCACAAACTCCATCA
AACGCATGTCTGTCATAGAAGATGGACGTGTGGCAGAAGTGCTGTACCTCATTCCGAAACAGTCTATGATGCAACAGCTGCCGTTCATCAACCCTGAAGACTACTACCTGA
CCGAGAGCCTGACACCTGGTACGAACGGTTGTGCTGAAG

LG13

ref-44593

43.35

CCAGGATGGCTCGAGGGTCTCTCACCAACTGTATGAATTTGATATCCAACCGAGGGTCCTCTACTAGAGAACGAAGTGTGTCTAGCTGCCGGACCCTCACTGTTTTGATCA
CCCTGTGCTGTTTTTCTAGGCAGGCCTCAGACGCCAAGGTCAGATTGAGTGGTCCGCAACGCCTTGTCTTACAGCGGTACCTCTCAAAAATGTCTTTTACAACCGGAGTGCA
GACTTGCTCCTCACACAAAGCCATACTGGACTCTCTGCGGAACAGGGCAGGGGTGACGTGGTCCCGTGGAGGAGGGCTAATGAAGCGCTCCAACATGGAGAAGTTACACA
AGAAGAGATGCTGCAGGACATCCCTGTACACCCAAACAGAAGTGCTGGCATTTGTGCCACTCGTGCCAATCGATAGCATCCTCTCCACGTGCCAGAGT

LG13

ref-69813

43.757

TCTCAGATCTTTCGATCTAATGGACAAAATAAGCTTGTGCAATTTACATATGAACTCTAACTTTTCATCTTCAAACCAAGCTTGGGTTTCCAGCCAACAAAGTTTAAATCCT
ATCTGGATAGCTCACTTCCCATATTGTTTACTCATTAGGTCAGTAGGTGGTCTTTTGTTGCTGTTCGAACGCATTCGACCACATGAGCGTTTCCACTACGAACGCAATCCAA
ATGCGTTTTCGATTACCTCTGCAAGTGGTCGAAAGTGGACAAGTTCAAAATTTTTTAGACCCCCTTTACGGCCGTATTTACTGTCGTCCACTTGTGATCCATTCGACCATCTT
GATACCAGGTGTAAACAGGGCCTCTGTTGCTGTAGAACCATACGCACACATAAGGGAAATCAAATGTACCTGTTCTGGTGCCAACTGAAAAATG

LG13

ref-53045

44.926

CAGCAGATGCATGCATGGGTTATCAACACACATGGGAATTAATGGCAAATCAAATGCACAGCAGGCTAAGGCATGCACAGAAGCAGCTCTTTTTTTAATGCTATATAGCA
TAAATTAGGGCTGGGCAAGTCGACATTTTTCAACGTGTTAATATTTCAAAACACACCAAAGTCACACTGGCACTTCAGTCGAAACTAATTAATTGTTGAATTACTAAGTAA
TGAATCAAATAAACAGTTTGGACTGATTCACAGAAATAAATCAAACTCA

LG13

ref-18856_32

45.121

Chrl3

7667130

TTCACAGTGCAAGCTAAAACAGGTCCAAACGAACTAGAATAATAACCAATGATACTGGATGTTGTATATGACATACTTTAGCAATTAAATTAATATTTACAATTACAATAA
ACATTAATATTGTCCAATCTGACTTGATAGGATCAATATGGACTTTCGCATAAATGATTGGTGTAAAAGCAAAGGTGTCGTACAGTTAGI[A/T]TACAAATGTTTAGCTTTAA
ATGATGGCATGCCACTGAGGATTGATGACCAATTATTCAAGACTACAGTGATATACTACAGACTACCTTGTTGGGCTTAGTGCATATTATCAAATCACTCACCATTCTTCCA
GGAATGTAGTGGTCAATGCAAAGTCAAAAGGAAAATCA

LG13

ref-48059_3

45.565

Chr13

11106228

CCAGCCAGTGCTGTTTCATCAAACCATTTTTACTGGCTTCTCAATCGTGAAATTTGTTTCTTTAGATCCAAAACAGTAGGCGGACAGTTGGTCTGGCAGGCGCTGGTGATGA
TTCTACCCTCAAGTTTCCAGAGCATTTGGTCAAAGTGAACAGTCCTATTGGTTACCATT[A/G]TTACCAAGCACCAGGGTCGTGAACACTTTAGACGTTCAGATTAGTGGTT
GACCACTTTGGTTGATTGTTCAATGAATACGCTTGGTTAGAGCCTAAGAATCTGCATAACGATACACTTTCTCAGACTAAAAAGCTTTCAGGTAATACCTGAGCGATCGAC
GGCAAATATGCAACAGGACATCCAAAGTCCCTCCTGCC

LG13

ref-68791 1

45.731

Chrl3

7112235

AGACATGCACTGGGAAGGGTTTCAAGAAAAAGAACGCCCACCGTGGAGGCCGAGGCAGTGTAAACAGAACCACGAGGCTCTGCTTAAACGACTTGTTCAGAGGCGAATG
GAAGAAGCACAGTTAGACCCAAGCATTGAGATACATTCCTCCATGCAAAAATCGATCACTAGCAAAGCAAAACAACTGAAAGAAGACTTGTT[C/TJAACGTTGCGACATG
GGTGCACAGCTGCTACCCAGAACAAGAGAATGTGTGCCAGTTTTATGCCACACTGTACCATAAGATCTTCAGTGCCAAGCTGAAAGAAGTCGCAGAGTACACACTGTGTG
ATGAGGACTGCATTCTTTTATTGCAGTGGGTGAAACAGGATTACCCCAAGTAAGAGAAGCAAATAACACTAGACTGTTTTTTCTTATAATCTATCTATTATCTTC

LG13

ref-41831_7

47.262

Chr13

9589256

TGTGTGTTTGTGTAGGGGGTTGGTGGCATTTGTCAGCTCGGTTCTTCCGCTTGGAGTCCAGATTGATGGGTCATCTTTTCCTTCTTGTTTCCTTTCAAAAGGTTTTCCTCAGA
AAAGGTCAGATACTTAAAACTATTTGCTTCACAGCATGTCACTTCCCCTTGCAGGGTCAGTAAGGGAAAAGTGAGAGAGGCACGGAGCTTTTTG[A/G]ITGCGACACGAGTG
CGTCTTAGTGCGCATGGACTTGTTTTAGGAGAGAGCGGGAGGGGGTAGTACCGACGGTGCACTACCGTGCCTTGCCTTGTGTCGGCTGTCTCTACAGGTTACTCTCTTGTTT
CAGACGTTAGCCATTAACCGTGGGGAGAATCTGAAGATTCTGACAGTGAAGGTCAACATCCCCGACTGGGTGAAGAATGATTTCTGTAGGTGGTGCGTC

LG13

ref-49218

48.64

Chrl3

19452558

GCGCTCCGTTTCCATAGTGCAAACAAGGTGGAAATTCTCCAATGTTTTGCAAGTGTCACATAGCTGGGTGATGAGCCATCAAGCACAGGCCGGCTGAAATATCACTGACCC
TCAGTCACCCCTCTTTTTTTCCCATCCGTGTTTTTCTCCGAAACGTTCTTGATTTGCAAGTAAAATGAGCACAAGAGTCGGCCTTGTAAACTACTCGCAGGTGGTTCGATTTG
AAGGGGTGTTTTGATACAATTAGGCAACAGATAGAGGGAGGGGGGTTCAAAAGGGGTCTCTGACTGTGAGAGTTGGGAAAATATGAGTAATTAATTGTGAGGCATCAGTT
TTGACGGGGCCAGAATTAAGCTGTCAGACTGTAAG

LG13

ref-63385_23

49.39

ATATCATCATCCTGTTCAAATGTTCAAATCACACACCCCGGCACTTAAAGGCACAATATGTAATTTTTCACCTCTAGCGGTCACCTATTTAAAACAAAGGCATAGCTTGATG
ATGCCAAGATTGAGCACAGAATCATGGGAGAAGTCGTCTTAACCTCACAGCTGGTAGAAAAGAATTGGCACAGGACTCG[A/CJACAGAAATCATGTTCATGGATGAGATT




ATTAACGTTACTTTACTATGAAGCAGAGCAGGGCCGAGTGTGTATGTGGGGTAACGCAGTGCTGTGTATCATATTAAATTTGAGTGTGTTGAAAATTATTCAATTGTGTTAC
TCATCTGCGGCTGCTATGAGACACTTTCTGTACACTGCA

LG13

ref-19317

49.563

Chrl3

14081131

ACCATGTAAACACATCCATTTCACAGGTGGGGTGGTGCTACAGTCTGACCGCTGAGATCTCGGAGATTAGCTCCAGCTCTGATCTAGAAGCGCTTCAGTGTGATCTTGCTC
CTCAAAGGTATTTCCGGCATTTACAAAACTGCAGCGTCAAGTTTACGCCATCCCTCCCTATTCTATCTGCGGGTCTTGGGGCAGTCCAGAGTGCTGGGTCGGTGTGTATGCG
TGCTGATTCAAGCCTAAGCGCAGCCTCTGGTGTCTTGGTAATTGAGCGTAATTTGGCTCCCTGCAGTAAAACTAATGGAGCGGAGACAGCCGGAGAGTAGCAAACAGGAC
AAAAGTAGCACAGGATGGAGGGAAACAGCTGAAAGAGCTTTTTGAGAGTGAGTCCACTGAGGCTAGTCTTCACCTCAGCTGTTACTGAACTAGTTTTG

LG13

ref-24431 8

50.922

Chr13

11192146

TAAAGCCTGCTACCAGGGCCTGTCCTTGTACCTCTAGTCATCACTTTAGCTGGTGCGTAAACAAGTTGACAGGCATGGCCAGTGGGCCGTGCTGGACACCCATGCCCTGCT
GAAACACACAAACACACACACATCAACAGCAGCACCAGCAACTGGTTCCGTCCTTCCGGATGGCAG[A/G]JAGCAGCCCTATCGATCGATGAGCCCCATGCCGTCTGCATGC
TGATATGAGGTCCGGCCTGTCCCCGTGTCGCTCTTTGCAGAGGAAATTTTCCCGCCACAGTAATGGGCCAGTAAACTTTTAGTGCTCTGGTGATTGAAATTTAAAGCATAGT
CTTTTATAAGGGCAAGAGCCGGCAAAGTGAGGAGGGATG

LG13

ref-66424_29

51.042

ATGTTACAGTCGATGGATGTGCATTCTGTTT

LG13

ref-66424_27

51.148

ATTCACGTTTTTTTCACACACATTCAGGATAATGTTTGGATTTGTCCTGTGTATGTTGCTGTTAGGGATGGAACCGTTCGGTTCTCCACCCACGGTTCGGCACGCGCTTGCAC
CGCGGTTCATCCTAAATCTGACGACGCATCTATAATATGGTTTGTTGAAAACAACGTGCAAAATAGACAGACGGATTCGGCTAATGTATGTTACAGTCGATGGATGTGCAT
TCATTTCCCAATACGTTACAACAGCGATGATCAAAAGAACATGGACAAAACAGTCACTCTTTGTAAACAAATGTTCAATGCCGTGCCGAATGCTCTATGAGCAGTCATTTA
CGCCGTCAACACCCGGGTGTTGATAGCGCGCGAGCTCAGGTGAGACCTGAACATCTCACGTTGCTATCTGTGTTTAAACTAAACTCATTTAAACC

LG13

ref-66424_32

51.148

ATGTTACAGTCGATGGATGTGCATTCTGTTT

LG13

ref-42672

51.253

TAATACACTATTTATAAAATTATGTTTTGCTTTAAAACGTCTTATTCTTTTCCCCCCAGATTTTATGCAAATCTATTTACTGAGCAATACATTCAGTATCTTTTGATGGCAGAT
GGGGGCAGCACTGACTCTCTTTGGTTCTGCTCACCCATCCGTGAAGTGAAGAATGAAATGTCAAAAGTTGGAGATGCACATCACTGCTTCAGACTCCGAGGGTGTTCCTTT
GCTAGTAAGTGCTTTATGATTAAGATTTAAGATCATTGACCAGTGTTTTTCAGATTAAGCTTGTAACCTTTAAAGTGAAAATGAGATAAAACAATATATGCATTTACGTTAA
AATCTATATATGTGTATAAATGGAAAATAGGGCTGGGTGGACAGTATCGATTTTAATCGATCTTCATCTTAATGATTTGTCGTCGGTTGCATGA

LG13

ref-10232

52.129

GATAGTTTTGCTCAGTTAATAAGAGGTGTTGATTCAGAGTGACATTTGTTCTTCATTAACACAGATTTTTGTTTATTGAATGCAGTGAATTGCTGTAATCCCCCTTATTTCAG
CACTGTTAACCGCCTTACACGTGGTCAATATGTTGAACAGGTATTTAGCTGTTTTCTGGCACATCAGCACGGTCATAGTGACTTTATCATTAAATCGGTCATAGTGACTTTG
TGATCCTTTTGTCAACATCATATGCTCATGCTATCCTTTTGATGATGAATGTCGAGAGGACACTTGTGGGCTGGAAATAAAAGGGAACACTGAATGTAAAAAAGGGGGTGT
TGTAAAATATGAATATATGATGCTGATATACAG

LG13

ref-26692 17

52.291

GTACTAATTGCATATAACTCAGCATTCATAGGAGTTGGGGCAGCAGAGCTGCGTCGTGATGTATCATTGACAGCATGGAGTGGTATTTCCTGGCGTTTCATGGGACCTCCA

CAACAACGCTGAGAATGAAGACCCTTCACACACCGGACCACAACACAGATAAATCCATCAGCCCATCTGCACCG[C/TJACTCGACTCAAAACACATCACTCATTGACATGG
TAAAGGCTACTGTATATGAGTGCACTAAAAATATGCTGTTCTGGAGTTAGTTAGATACTCTGTATAATGCAATAAGGTACGTTGACTCATGCTGATTAAGCCATTTATTTAT
ACAAACATTAAAATGTACACAAAACAAGTCTTTCATATT

LG13

ref-37735_27

53.653

CCCGTGATAGAAGATACAGTAGTTTACTATAAATTAAATAGAAATTAAATTAAATTAAATACAGTTTATTGTGTAAACAAAACGAAAATAATATCCAGGAAAAAATAATA
ATTATAAACCATCCAGAAATACACCGTGACTCTTATTTTGAAATGTCTACAGTCTGCACTGTAGCAGTAGCATGATGCTCGTTCA[A/G]JATGAAGGAGATAAAACATGCATT
CTTACAACCGTCTAAAACATACTACCATATAAGCATCGTCATAATTCATCAACATTAGCTTATAAGCAATCGCCTGGCATAAATGTGCGCTATTCATTTATTGCGAAGCAGT
CTGAAGTGCTGCTGGACGAGCCTGGACGGCGCACAACAG

LG13

ref-51979

54.619

Chrl3

7527747

CCTTTATGAACACTATACGAAGTGTTATATTATTGCTATAGTGACTACAGAGGGCAGATCTACTGAAAGCCAGCGTTCAAGGACAATAGGTCAAGAAAGCATATGAGATA
CTGGACATGACGCAGGTTAACACAATATAATCTCCAGTTTTGCAATGGACAAACAATGGAGTTTCCGTGGCACTCATGTTGTTACTAGGGATATCCTGCTGATAGAAATAC
CACTTTCTTTGAAGCAAAAAATAAAAAGATCGTTAATAGTATCAAACTGTCAAAAGAACCTTGACATTCAGACATCAATCTGACATCATATTGTACTGGTATATGCCCTGA
AACTGTCATTTCCTTTTACACACAAAAGAAGAGTTTA

LG13

ref-25070_26

55.171

TGTCTGGCACCGACAACCATGCCAT[A/G]TTCAAA

LG13

ref-51686_8

56.171

CCTTCTTTCGCTGATCAAATAAAAAAATAAAAAAATTGACTGATGTTTTATTTATTTCAGGCATCTACTGAACTGATCTATCTTATAATTTTTTATAATCCATTCCCAAACAC

AGGGAATGGATTAACCAGGCAATATGCCGGGACTTTCCTGATCCCAGATGGCTTTTACACTCCTTTTATTGAAGGGTGTGGACAAACTGATGAC[C/T]JGACGACTGTCTTGC

ACAGCACAGAATTGCAAAATGAAAAGCTGAATGTATCTTAAACACTCTAAGTGAACAAATTGGCTGTCATTTTTCAATAAATTATCAGTACAATGTCTTATTTGACCCGTTT
GATCTTTTGTCACAGTGGTCAAGTGAGATATATTCATGTATTTTATTTGGACAAACAGTGCTGTATAGAGTAGTCAGTGCTCTGATGCTCCACTTGAA




LG13

ref-69052

57.339

CAGCACCGGATCACAGCACGACACCCTGCTCAACTTCAGATGTCACACGGTTAATGTCTCGGGGTCACCCATGGGTCAGCTCAGCCAGGTGAGAGTCATCGCTAACCAACC
AATGTGTCTAAAAACCTTTGAACCAGTTATTCTGTCCAAGTTACTTGAATCAAGGCAAGACACTTCAGGCAAAAGCATCGTTTTTTCATGCACTGGTCAGTTTTTTAGGTCT
ATTTTGCTTCCATAACATGTCTTATTTTAGACTAGTGGAAAGAAAACTTCTAAAATACACATTTAAGTGTTTATTTTATTACAGTTTATTGATTTGCATCTTTAGATTTCAAT
GTAAAGGCAGTGAGTTTGAGTGAGAAATCTCCA

LG13

ref-36799_14

58.444

Chrl3

17338689

CTCCGATGCCGTCAGATGGAAAGGGAGAGAGAGATGAAAAGAAAGAGTCTGATTGTAATAAAAACTGCTCCTCAGATGGATCTGCACCGACCAGCGTCAGCCATAGCAG

GATAAGCGTGAGCTGTGCGGGAATTAACGTGGAGGTCAACCAGCACCAGGAGACCACATCAGGATCCAAAGCA[C/TJCGACGTCGGAGTCCTCGTCTGTCACCTCTTCGTC
CTCAGCCTCCGTCCTGGGGTCAGGACTTGTAGCCCCCGTTTCTCCATACAAACCCGGCCAGACTGTTTTTCCTCTACCCCCGGCTGGCATGACGTACCCTGGCAGTTTAGCA
GGGGCCTACGCCGGCTATCCCCAACACTTCCTGCCCCACGG

LG13

ref-7248

59.553

TGCATGTTTTCGAAGCATATGCCATTGAACA

LG13

ref-41515

62.243

TCCTCGCAGACGAGGGATGTGCCCGAAAACG

LG13

ref-39159 4

62.268

CTG[G/TJATAGCACGAAGGCACTGCAGATAGGAAC

LG13

ref-67155

63.603

Chrl3

13141410

TTTTTGTCGTAATCCTAATCGCCGATTGCTTCTTTCTCTTTTTCTCTCCTGCCAGTCTCATTTAGAGGAGGATCTGGCTCAGAAACATGAGGGTTTTACATCCGGCATCTGCG
TCTCAGTGGACGCAGACTTCAGCTCCAGAAAGATAGTCCTTTAACACAAGCAGATTGTAAAATGTTGAGATTGAGTGAGCGGAAAGGAGATTGCATGCGAGAAGTGTGCA
TGAGACTGTGTGTTGTGTTCAGTCTGAAGGTCAGATGACTGTAGGGGTTGTTGACTAAGTGTGTCACGCCAAACGACTGAAAGCAGCGGGAAACGGCAAAAGAGCAGACT
GGCACAGCTCAGGTTGGTGTGTGTGTGTGAGTAGATAAAGGTGCAGACTAATTACCTGCTATATATCAGCTGCATGTATTGATTACTCTGTGTCACAA

LG13

ref-11351 4

64.91

AAACACACACATTTATATAAAATAAAATAAACACATAATATAAAATTATTACATCTGTCAAAGTTAACCTGTGAGATTAATATGTTTAATGGCATGTCAGTTATTTAACGC
AGTTAGTGTAGTTCAGATGATTTTCATTCAGTTATGTCTGACTTTTTAAATCAGACTCTTGTTGGTGAATAAATTATGAGGGAAGACCTGTA[G/T]JCCGCATCGAGTCATTTG
CAGTTTTTGTACTGCAGAGATTTCACTGAAGCTCAAATATCGGCTCCAAATAACACAAATATAATCATATAACGCACATACTATAATAAATCAGTATTATACATATTTATAG
CTATTACATATAAAATAAATATAATTAGAGCTATATTCAACTGACACACACACACACACACACAAAACAATCTCTATCAGAGTGCTTGGGGTTAGTAAG

LG13

ref-932

66.571

CTTTTCAAAACGAGCGTCATGCGCACTCTAC

LG13

ref-22565

70.851

Chr14

28705986

GCAGAAGTGCGTTCCAAAAAAATTTTTTGGACCCCTACACACTTCATCCCTTCGAAGCTTTCACTCCGGAGGGTAAACCCTTTGAAGGGATTAGGGCATAGGGATGAGCCC
TTCCGAATGGAACGCAGGGTGGATGTACTGCATTTGCCAAGTTGTTATTATCATGTGACCTGCCAGCGGCAGTTACGTCGCTTCACTGAAGTAGTAGGTCATCCAGATACG
TGTTGTCTGCTCTTTTATCAGTACTGAGAATTTAGACCTATTACTCTTGACTACTACTATTGAGTAGTAGAATTTAGACCTGCTACTATATAGTAGGGAAGAATGTGATTTTG
GATGCAGCCCAAGTATCTGCATTATCAATAAGTG

LG13

ref-4388_31

75.451

TCTGACACATGCAACCAGTTATAATATGTCACAATATGTAGGATTTTTAGATTAAAATATCCAAAAACCACTATAACAATGTTATATATTTTGTTGACTTCTGTACTTACAT
TATCCCAAATGTTTCCATCCTTCAACACGTTTAGTCTTATTGTTTAAATCTTGTTTTCTTGATTCAAAACAAGAACCATGTTTTACCATGCCTAATATCGATCTAGCTGCTGA
GCGAA[C/T]JGCACAGAGTAGCACTATAACAACTTTCAACACTCAAATGTATCTAATATGATAAAACAGCGCTGCTTTACCCCACGTGCACATGACCAGAAGAAGCGGAAGT
AGCGACTGCGGCATAATAAAAGATCCGCTGCTGTCAAGACGTGTGTCGCGCTCTTCTGTTATTAGCAATCGCTCCAGCAGCCTCGTTACTGCTCTCACA

LG13

ref-1216_15

79.298

GCATAATGCGTTGGTTGCGTTATGAATGCGGAGCCGCTGGGGTTTACAGAGTGTCTTTACTTTTTAAGCTTCTTCTATTCCCATGACTCTGATATATTTAGCTGCTCTATCCA
TTGTTGTCACAAAGCTTCTCATGGGTCCGACCCAGCCGAGAGAAACAAGAGTGTTCTGTTCAATCTGCAG[C/TJIGGACTCGAATCAAAAGCGTTGGGTTTCTGGGTCGCACA
ACTGCTGAGAGGAGCAAGACGTCTTCAAGCTGAAGAGAAACGGACATAAAACCTGAGAGCCTGAGAGAGATCAGTCTGTCCACTATTTCTGTCTTACAAAATTAAAGTTT
TTTTTTGCACTGATGCCAAGAACCATTTCTGGTTCCCC

LG13

1ef-62975 32

80.02

GGGAATGAGACGAAAGAGTTGCAAGACATTT[A/C]

LG13

ref-62975 23

80.15

GCTCTTCCAGGGCTCTCGGCTCCCGACTGTCCTGCTCTTCCCTCCTCAGTCCCATCAGAAGAGAGGAGCGTCTCCTCCTGCTTCTCCTCAACACCTCCAGACCTCCAGCAAA
CCCCACAGACGCCTCATCAAACATCAGAGTAGAGCGTCGCCTGCAGACTACAGACGACAAACAGATTCATTAGGGCTTTTCTGATGTTGGGAATGAGACGAAAGAGTTGC
G[A/G]GACATTTCTTTCTAACAGCTTCAAAGAAATATACAGTTTTGCAAAATACGACTTCAGTTACAAGAGTGTCATTATTCAGCTCAATTTAGTTCAGTATTGACTCAGTTC
AGTTCAATGTCGATTCAGTTTAGTTCAATAACAATGCAAAGTTGCGTTGTCGCAAAGTTTATTGATTATGAAACTAATTTAATTCAGTTGTAAAGCACC

LG13

ref-72362

87.047

TTGTTGTTGTTTTTTGGTGTGTTATTTGCGCTTGTATTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCCTTCCTTATCTTAGATGTTTTGAACTGTTTAATGTCTTACAGACCCTTTTGTTGTTTC
TCTCTCTCTCTCTCTCTCTCAGAGTCTCTGATGAACAACCCTCCTCAAAAGCAGTGAAAAGGGCACCAGTATCACTCCAGAGCGCCAGACGGTGTTTTTCCAGCGAGGAAA
ACGGTCATCTTGACCCCAATGCAAACCTCTGCTCGGCCCAGCCTTCAGATCGACACACATTAGAGGAAAACAAGCAGAACCAGATCAAGAAAGAACTGAAATGCAAACTG
GATGAATTAAAATGCAGAGAAACAGCAGACG




LG13

ref-57773

90.484

TGACATGCCCCGACATGCGTGCTTTTTTCAG

LG13

ref-43887 4

96.867

GAATTACACACACACACACACACACACACACACATATATATATATATATATATATATGCACAGAAATAAAAGAGTGAAAAATGCCTACCTGACATCTGAAAGATACATAA
TGCTGAGTGTATGGAAGACATTCAGCATTACGAGCTGTTACAACCTCCCTTCTGGAATAATTTAAGGAAAGGTAACACAACATAAACAAAAAT[A/GJACTGAACGACGCCA
CTGCTCAGAACTAGCTTATTAATTCACTCAAGACAACGTATAAACAAAATCAAATGATGTACCATCCAAGAAAATATGTAACATAGTGGACGACAACTAATAAAGAGAGA
TATGACATGTAAAGCATAACATAAAGACGCTGCTTTGCTGGCTGGCTCACAAGTCTGTCGTCTTTTATCTGCTGATTTCAATCCGCTAACTCTCAAATGAAAAA

LG14

ref-64417

CATCAACTTACGAACCCCCTGCAACCCTGAC

LG14

ref-73378 29

1.769

GAAGGCCAACCCTAACCCTAACCCTAACCCATCATGCCTCGATACTCTCAGGTCAAGGTGCGTCACCTGATGCTTTCCTGTCTTATAAGTTAAAAACGACATACCAGTTTTG
AATTCTGCTTTCTCTTTCAGCCTTTTGTGGATGACGGAGTTCAAAAGCGTGAAGTTTCCGTCTCAAAGCACAGTATTCGATTACT[A/CICATTGATCCGAGAGCAAAACATCT
GAGCTCTGGTCAAAAATGGTTCAGAAGTTTGAGATCCTCTGCAAGTTAGAATCGATGATTTTGCTCTGTTTGAGTTTATAAAGGTCTGATTAAACTCACTTGAGCATCAGAC
TGATGATCTACATCATCTAGCGATACTTCACTCTCA

LG14

ref-63667

3.146

GTAATGGACACCCCTGAACACCGGGGGATGCCAGGCGAACTGAAGCGCATAGCCGAGTCTGATGGCATGAATGAGCCAGCGGGACGGGCTGGGAAGCGCTAACCAGGCT
CCCAGACTCTGAGCCAGCAGGACCAAAGGCACCACAGGCGTACCTGGCGTGGGGCAGCGAGGCAGAGTGCTGGGACCCAACTCGGACGGCATAACGGGACTCGAGACGC
GTGCAGCGCACAGTGACTTATAATGGTGTGCCGCGTGATAAGCTGTGTCCCAATTCTAGTTTTTAAGTAGCCTACGGTTCCTTTCACACAGTACAGTTCATAATGATGAAAA
TTATTCATTTATTTCATATTCATCATTTATTTATAGGCTACATTATTTATAGGCTACATAATCACAAATAAAGATTTTTGTTACATAAAGCAAACCATGAA

LG14

ref-59934

4.384

TTTAGGAGAGAAAAAAAAAAAAAAAAAGAGGAAATTTGCTAAATCTATTGGAAAAAGTGCAAACTCTATTTGGAATTTTTATTCTTTTCATCCACATGATCCATAAAACAT
GAATTAGTGCGTGTACGATGCAGATGAAATGAACAGAGAATCACTATCATTAAAGGTGCAGTAAGTGATTTCTGAGAAACGCTGTTGATCTGAGCACCACCACACTCTTGC
AGCCAATCAGCAGTAAGGGGCGTGGCCACTCATGAGGGGGGAGGTGCCTGTGTTATATAGCATGTTAGTGAATTTGGGGGCAGAGCTATGAAGATAAGGGTGTGATTCTT
TTTAGTAGAGGCGTGTTTGTTTTGGTGATTTTTAATATCAACTGTGTTTCTCAGAATCGCTTACTGCACCTTTAAAGGGGTGGTTGATTATGATTTCAC

LG14

ref-28953 23

4.605

AGTCACCAAAGTATCATCCCATTCCGGTGAAGCAAAAAATTAAAAAAAATTTTAAACGTAAAATTTTTCATTCATTTCTGACTGAAGAGGCTTGAATTGGTTTTGAACTTG
GATGCATGTAAACCTATTGTATTGGAGACACCAAAACAAAATCAGGAACCTTTAAAATAGCACATAGAGCACTTTAATCGT[C/T]ITTACCGATAATCTACTTTGTAGGAACA
AAATGTTTGAGAATCATGAACATTTAAAGCATTTATTTTAATGGAAAATTATCCTTGCATCTGCACCCTCTCAAAACCCTGATCCTGTCCTGACAGAGCTCTTTATCTTTTGC
AGTTGTTTTCTTCACATACAGCCACAGGTCACAGATT

LG14

ref-66508_25

5.989

CCGTCACGAACACAACACACTGGCTGTCTCGTGGTGGCTGGTTCCTTGCTGTCACACACACTTCATATTTCGTAAGCGGGAGCAGGTCACTGACAGAGTAGCTGTTGGTTC
CTGGACCCACATGAATGGCGTCTTTCTTAGATGCATCGTAACGGCCGAAATAAACCGTGAACCAGGTTTCTGCAGGTTTCTCAGTCAGTGCAAACCACTCGATGGTGATGC
CAJA/TIAGATGGTCTGCTTGGCTATGTGCATGTCTATATACACGCTTTCATCAACCGATGCCAGCGGGAAGGCGGGTGAGGGCGGGAAAGTGGAGTTGTGGTCTAGAATGA
CATCAAGCTGGACGCTGACAGAAGAGTTGCCGATGAAATTGTTGGCAGCGCAGGTATAAACGCCTCGATCGGCCACATGAACAGCCGGAATAATCAGCGCAG

LG14

ref-21923

6.772

AGACACCTGACGCTCCAGAAACACAACCCGTGGACTTTCACCCGTAAACATCAGCAACACAAACCTCATCGGTTCAAACAGCCTCTTCTTTTCTCAAACTGGCCGATAGTT
TTCTGAATTCTGCTCGGTGTCTTAAGATCCTGAAATCTGGAACTCAATGGAAGGCCTGATGAAGGCCAGCAAGGGGATCGACAGCGCTCAGTTTGCACACGACGGCTCGTA
AAGAGACTTTTACACGCTCGTATAATGAGATCTGTCGGGAGAGACCTGGAGGAAACCCAGAGATTTTCCTGATAAACCAGACTGAATGATTCCATGCTTCCATGTTTATCT
CTCTGATAAACACACATCTGTTCAGAATAGTATTCT

LG14

ref-21087_18

7.489

Chr8

773074

AAATTTAAACTTTTTGACAATCAGACTCCAGAGAATCTCACTGCACTGGTTTGGTTCCGATTGGGCCAAAAACCTAGGACTAGTTCGCAAAAGTAGTTTTTTTTTTTTATCC

ATTCCAACGATATAAGACACTTGATTAAGATTCTCACCTGGATCTGATAGTCCTCACCGATTCCCTCCAGCTTTTGTTTGTTCTCATAAATGGCCTCTCGAATGT[C/T]GTGC

ATCTCAGAGCACAGATCTATGGCACGGTTCACCTGAAACACAGCAGGACGCGGTCAACAGCTCATCCGAGATTAATACATATGCTATTTATGTCTTAATGAATACTAGATT
GAACATGAGACCAAATACAAACCTCTTCCATGACCTCTTGACCTTTAGGCAGCTTACTGATGAGAGTCTGAATAACCTGGAACTGCAGTTTGGGTTTGT

LG14

ref-24421

7.523

AAACCACCGCCGACACTGATGCTTCACTCGA

LG14

ref-18440_8

8.081

GGAGGAAGTCGCCCTCCAAACGCAGGAACACCACGGGCTCCTCACGCAAACAGAAGAAAATCACCTCCTTTCAAACGAGACAGACGCATGTCAATCTCCACTGCGATCGC
AGGACAAATAAAAACACTTTTGCTGTTTAAACTCATTTAACAGTTTCATTTAAAGCGTCAGTTTAA[A/GJCAGCACAACAATCGAGCGAATCAACAGATTTAATCTCTAACA
AATCACCTGACAAACAGGATTATTTACACATGGCTTTCCCTGAACAGAAGGTGAACAGGGATCTGCTGGAGATCTCCACACTGACCTGATGACCCTGACCCTGGAGTCTCT
GCAGGACCTGTTTGAAGCCACTCAGGCTGGGTTGACCCAT




LG14

ref-5920 9

9.836  Chrl2 1874744

TTTCAAGGTTTATCACTGTCGGATTATGATTATGAGGAAATCTTGGGAAGCAGCCACCACCACAGCCTTTCATCTAACCATTTGACCATGTTGTGCCTGAGTTATATTCTGA
CTGAGTCTAGCAGGGAAAAGACCCTTTTATTTTGAGCTCTTGCGTCAGCAGTTGCAAAGTACCCTGGCATGATTTGTGAAGCTTTGCCTGGAAACA[A/G]JCCGAAGATGTTG
CTGGCCCACAGACGGCTAGAGATTAACTTTAGAGTCTAAAATTATGCTGGAGCACACCCAATGCTACCTTATCAAACGAAGTTTGAAACTAAGCATACAAACTGTATAAA
GTCAACTGCGCTCCAATAAAAATGACTGACCTGGATTATGCCCTCCTAATAATTCATCTCAGCTTTGGAGGAACCTCATATCATGTGGAGACTTCATACGA

LG14

ref-26347_18

10.306

GGCTAAATGACGACTGT[C/T]TTGCTTTTCTGCAC

LG14

ref-26347_16

10.315

GGCTAAATGACGACT[A/G]TCTTGCTTTTCTGCAC

LG14

ref-72716

11.96

ATGATCTAAGCGATCTAAGTGCACTTAAGGC

LG14

ref-2531

12.395

ATAGGGTAAGCGACGCACGTGCACCCAGCCA

LG14

ref-14161_23

12.826

TGTTACACCAGCAGTGCTGTTGGTTTGTTGGGTAAGATGATCGCTTTGTTACAGTCGAGACTAGGCCATATCTGGTCCTGATTCTACCAGAGTCACACTCACAGGATATCTG
AGGTCACCTTCATCTGATCCAGCTAATCACGGTCGAAACGGAGGCTGGAGAGGCTCTTAAATTAACTGCAGGTCCATCG[A/CJCAGATGCTCTTCAGCATCACAGCGACTCT
CTCGCCTGCAGACGTCAAGCTGGGCGAACCGAGCGCTGCGGTCTTGAGGGTCGTTTACCTGGAAACGAGTCAGGAAGCGTCTCTAATGAGGTCCGGTCTGAAAACTCAAT
AACCCAATCAGAGCTGTGGAGCCGCGGGGAGCCGCTGTT

LG14

ref-66902

12.963  Chrl2 2533312

TCACATGACTATGGATATAAACATGTAGAAGGGGGAAGCACAGGCTACGGCTAATGTCCAAATGGGGTTAAGTAGCTTGATAGGCATTTGTACTCAATGTCACAGAGTTT
AGAAGACAATACCATCAGACACAAAATCCAACACTGAATCCATTATTCTGTGCTCACCTGCTGCTACATGCATGTCCTTGGGAGGTCAAAAGAAGAAACAGGTTAAAATG
TTGTATTACTATGTCTGAATATACAGGGAGGAGTGAATACAGGTCTCCGTTACGGAGGTATTTACATCAAGAGTCTGGTGCCCGGTGGAGTGGCCGAACAAGATGGACGA
ATCCAGACAGGTACATGTTACTGTTCTTACCATCATGGA

LG14

ref-61395

15.959

AGAACCAAAACGACACATTTGCCACAATCAA

LG14

ref-23022

16.089

AACCTACAAAAATTTAACAAATTTGCATAATGCCAGCCCATTGTCTGCCCGTTAACAAAGTCTATGTTGCCCGCCCTCAAAACACTGTAGTTGTATCTGCGACTGGAAGAG

TTCGGTTCGTGTTGTTCATGTTGAGAAGATGCTGTTTTCAGCGCTGCGAATCCACTTTGATTTCGCCCATGTCTACTGGCTGACATCTCGGACGTGTATTGAATTTCATGCAG
TTTGAAGCATGCGAAGAGTCTCAAAAGCATCCAAAATGAATATTAAAGTTTGATACGTTGCCATGGAAACGGTGTTTAAGATATCAAGAATCTTTTCACAGGTCTACATTC

GCCATGTCTTGACATTATTCTGATGAAGTTTGAAGCAAAATCGGGTAAAAATAAGAGGGTGATCTCAAAGCATTTTGAAAGTGACACACTTCCTGC

LG14

ref-54167_7

19.267

TGTCCTCTGGTTTTGATTATCATTCCAGCACCGCTCATGCAATGAAATGTCATGCATATAATCTGATAATCGTCGGCTGCGTCTCGAAAGGTCATCTTTGAGCATCATGTTA
CGACCCTTGACTTGCGTGTGGTAGCTGAAGCATGTTCTCATGACGCAGCACATGTGCAACATGCAGGAGGAATTTCAGTAACCTGTGACAGCTGC[C/T]GGCGATTTGCATG
CCACATCAGTATAAATTTGTGCCACGTGTTTAGAGTTTGATGCATGCGAGTAAACGAGTGAACTGCTTTATGACTGATTCAAATTAGTTTTATAACTGACAAATTTTGCAAC
ATCGACACTATCATTGAACTGAATTAAATCAACACTAATCAGAACTTAATTAACACTGAACTGAATCTATATTGAACTGAATTGAATCAACATTGAACT

LG14

ref-71018

19.958 Chrl4 34361093

GTGGATTTAAAGATACATGCACAAAAACAGCATGTTTTTCCTTCCAATCAAAAATGGGCATTTACAACATGGTATAATAAATGATCTTTGGGGTATTTTGAGACATATTCTG
GGGACACCTGAGACTTATATTACATCTTGTAAAAAGAGGGCATAATAGGTCCCCTTTAATACAAAGATTTTCTTTTTTATCACTTTTTATCATTTTCATGATATATCTGCATG
AACGTCCAGATCTGACACAGTCTGACCGTCTTTTCCAGCCGAACTACAAAGATCTGATTTCCAATTCTGCATATTACAGTTGAAATGAAGTTCTATAGTGACCAGAGCACA
GCACTGAGATAATACATTAAGTGAAATATGTTTTTATAACTTCAGTGCAATATATATTACATGTATATCATAAAATTGAGCTTCTATTAAACAGA

LG14

ref-67571

24.09

TTCTTTCTTTTCCTTGAATCCCCCATTGGCCAGCACTGTAGCATTCTTATTTGTTCTTCTGTTTTCTGCACCTTTGTCTTTCTATTTCCTGGACATAGACTGGACTCAGAAAAG
CATTCTACCATACTTTGCATACTATTTTGTCTGAATACACTGCATAGAATTCTGTAGCACAAAATGCAATGCACTCGACCCAAACATTTCCACTTCTATTTTTTTTAGTATTT
TCAATATTTCCATTTTCAACCTCAATCTACAACATCATCTTGACTTAGGCTATCATTCGATTGTAAAGAAAAGAGATTTTTTTAACAAAACTAATTTAAAAGTGCAACATAT
AAGTGTTTTTAAAGTCAAAATGGTAACTTA

LG14

ref-73299

26.202 Chrl2 47714288

GATGATTGTCTAGTAACGTTAGTCCTTTCCTTCGGGTTTCATGGCGCCATGACATCCAATCCTCCAGGGGGCGCGCTGAGGCTCAGGAGCTCAATCCTCCCTTTAGCCGCAT
TATATCTCAGTTTGATTTTACTCATAGTGGAGATACTTGCGCACTATAAAGTATAATCGTTTAAGTCTAACAATGTCAGCGATCAGCACAGAAATCTGCGACAGCCGTGTCT
ATAAAATGATTATATAAAGCGCAGCATCCAATAATTGCAACGGAATAATTGCAGACGGCTGTGATTGGTCCATCCTGAAGAGCGCTGAGAAAAGTAACACGCGCGTCATG
CGCTTCTGCAGATCTCCACAGCGAAAAATAATAAATCTTTATTTCGATCTATTTAGATCCATCATACCTGACACATAAGCAACAAGATCTGGGCCAC

LG14

ref-34906

29.936  Chrl2 48731774

TGCATAATGCTTGGACAGTTTTTACTCAAACGTTTCCATAGCAACAGCTATTTCACAGTCATATCTTTAATGAAAAGGTAATGTGAGACATAGAGTATTCCTCACATCATTA
CTGCTGTAAACACACACACACACACACACACTAACACACAAACAGGTAAATTCAGTGTTCCATTCATAAAATGTCTACACTACACACAGTAGTTTGAGTGAGTAGTATGCT
AGTATGCACAGTGTGTCTCTTAATATTGGTGTGTGTGCGTCGCCCTCTGCTGGTGTGTTTGACATCTTCAGAAATTACCTTTTTTTTTCTAACATTGTGAAGTTTCTATTTCTA
TTTCTGCAGCACTAAAGAGATGAAACACTCATTAATACTGAGTCCTGAACTACAAAAAATGGCAAACAAATTTAACCTGTAAAACCAGTAAGTG




LG14

ref-43478

32.673 Chrl2

48686824

TAATTTCCAACCTATTTTGGGTTCATTTTAAGCCGGACATATAGTCATTTTTAAACAATAGTTGAGTTAAATAAGACTACCCAGCACATTGGGCAAACATTTAACCCAACCA
CTGGGTTAAAACAACCCAAGCATTGGGTTTGTCCATATTTAACCCAACTTGGGTTGTTTTTAACCCAGCATTTTTTGTTAATTTTGATTTTCTGGCAGCGACACTGGTGCTTC
TTGAAAATATGAATACGTAACATAAATTTAGGCACAAATGCATCATGTGTCGGCAGTGAGCAACACGCACAGGCTCAAGGTCAGTTAAAAACTTTCTATATTCCTTAAGCT
GCGGCAAAGAGTTTCCTACATGTTTATGGAGGCGAGTCTATTCAGGAAGTTCAGCTGGGATCACAAACACTGAATCCCACTAGAAAGGGCATATA

LG14

ref-54990_19

33.433  Chrl2

40009457

ATGAAGCTCAATTTCACTTGTCATTTTGTCTGTGCATAAAGAGAGAAACATAATGAGGGACCTTCGAAGAACGAAACAAAGTGGTGTGTTTCCTCCATCCAATAGTGAGCA
TCTGTGCCTAATGGAGTCACTTAGTGGTCACTCATTCTCAAGGTCGATTTGTCAATCAGAGTGAAAGGGCATTGAG[A/G]TCGTTGATAGCTCATCTTTTAAAACACTCTCC
AGTCAGAATAATTGTTTCTGTGCATACAATAGCACAGCAGTCGGGACGACTCCTCTCAGCATGACTCATCCTTTATTTTCCTTCCCGGAAGGAAAACAGCAACCGATCACT
ACACCTCTCCATGTTCTACCATCTAAACTCGAAAAGAAA

LG14

ref-64176

38.521 Chrl2

38487288

AGACAGCAGTTGACTAGTATTTGTCATGCTTTGCCACATAAACAAGCTTTTGATAGCGATGGACTCACTGTGACCCGCCTCAAGTGCATATCAAAACCAAATAACATCACA
TACACACTATGATATGTAAACACATGCAGTGTTTTGGATGGAAATAGTGTGTTTGTCTTGAATTCTCCATATCTCAGATAATGGTCAGAACAGATTCATCGACAGGCTTGTT
GGCTGATACTCACCACTGCAGTGGCCACATCAGCTCCGAGAGACGCCCAACTCAGTATCAGAGTCAGAACCCCAAACACCATCATCCTGCACACACACACCATAAACAAT
ACAGTATAATAAACAATTTTGGTACCGTGCTGGGTCACCACTTGACGCCAAACATAAAATTCAGTTGAGAAACCAGTTAAGAATTAGTATGACAATAT

LG14

ref-41968_8

41.173

TCAAAATTCTTGTGAATAATTGGACCTGTAGCTGGCGTCATGGTATGATACCACATACTGTACTTCCTCAAGCATTAATGATCTCGATTCAAGACAAGTGCTACACGGCTCT
AACGTGGTAAGGGGGTGCAAAGCATCTTCTGCAGTCTCATTCAAACCGCAAAATGCGATGAGCCGTTAGAAGTGTGTTTGTGTATTTCAATGCTC[C/TJAGCGACCAATTTG
CTCCATTTTTGTTCCATTTTAAATATAATTTTTGGGCTTTCTGCCCAAATAAATACAGTAAGAGGAGAGACATTAGGGAGAATAGAAGATGGGATTGGAAAGCAACACAAA
CTAAAAGTTAAAACACAAGAGACATTAGGGAGAATAGAAGATGCGATCAGAAAGCAACACAAACTAAAAGTTAAAACACTTTTTGAAATGGTCAGCTTGG

LG14

ref-62005

44418 Chrl2

36772499

TAATCCACCTGCATAGACCTCCTACAGCGCAGCTGAATTAGTGCTGTGCTACTGCGAGGTTAAATCGCACAGTAATTAAGCAGCTCTTGGGGGATGTTTCCAGAAGTTTGA
AATAGAGCACCATTTATCTGCTCACCTCTTTATCTTCTGCTCCAAAATGGTTTTAGAAAACGAGCCTGGATTTAGGCTGAGGAATGTTGTGTTTGAAAGGGAGTCAATTGCA
CGGCTATACGTTTTACAAACCAAGATAATGCATGACATAACAATAACCTGCAAACCTAGATCACACAAGAACAGCTTAAAGGGCATATTGCAGGTTAAAAAAAAAACATA
AAAAATTCAAGATGAGTATATAACCTTATACGAAAATACCATATGAAAAGGTACTGCAGATTTTAAAAATGTTTTGCAGGTCACAAGGGCACAAATTT

LG14

ref-32491_31

46.06

AGAGAACCACCGACAATGTTGCCAAGTCTGI[C/T]G

LG14

ref-46692_1

46.517 Chr9

32060932

TCTGATGAGCATGTGAACACAATGGCCAATCAGAGGTGTTTACGAATCCACTCAACAGCGCTCAAAGCGTCACCTTTTTAAAATTTCGGTCCTGAAGTCGGTACTTTTGAC
ACTACTTTGGAATATTTCCCTGAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTTCCTGAAAAAGTGGG[C/TIGACACTGTTGCACTTTATTCGCAATGCTTCATGCTAATGCTAATTGGATC
AATGTAAATGTGTTTTCTGGTCATTTTTGCAAGCTAAGGGATGAGTTAGATGAAATAGAGCTTCGCACTGTGTCCTTAACAGACATAATGCATAGATGTCCGAACCAACCA
CCAATTTTAAATTAAACCTACTTGTCACTAGAAACATCT

LG14

ref-44346_23

46.809

CCACTCCTCTCGAACCACCTGC[A/G]GGCTTGAGC

LG14

ref-35029

47.593

ATACAGTGAACGAAGAAGTTGCTGTAACTCA

LG14

ref-5632 9

48.077 Chr2

42780123

AGCATTCAGTTTTTCCGCTTGCAAATTCCGCCATGTAAATAGCGAATCCACCATAGCGCGAGTGCAACTGGCTTTTTCAAAGCGAATGGGAGATGAGACTCTGATTCGGTT
TATTGCATGTTACGCCCAACACACACCCATGACTCATTAAGAGAATAGGGACAACCCTTTTAGACCA[A/G]JGCACAGGGCTCGCCGACCATTTTTTCTGTCTTCAAACTAGC
AAAAGTGGATTCGGACACACCCTAAGTGCACTTGCACCGTGAGCTTTAGACCATGCGCTTAGATCGTTAAAATAGGACCCTAACACTAACATTAACATATTAGCATGTGAA
CCCAATGCCAACTCAAAGAGAGTGTTTTTGATTGACTGC

LG14

ref-12636

49.225

TGATTCAGCACGATTGATGTGCACTCCTGAC

LG14

ref-8419_26

49.76

CCGCAAGTACCATGTTTTACCATGCCTAATATCGATCTAGCTTACTGCAGTGTGCATTAAGTGTCTCAAAGTAGCCGCCTAACGAATGCACAGAATAGCATTATAACAACT
TTCAACACACACATGTATCTAATATGATAAAACAGCACTGGTTTAATCCACATACACATGACCGGAAGAAGCGGAAGTGGTTGTCTGCTCCACTGCTTACGAGCCGTGTGC
CGCG[A/G]TTGTCCTCATTAGCAAACGCTCCAGTGGCCTCGTTCCGCTCCAACAGCTTTCAGCCCCACCCTGCTTCATAGTACAGTAATGTTAATAAATCTTTAATACATTAG
CTCATCCATGAACATGATTTCTGCCAGAGTCCCATCGGACTCTTTTCCACCGGCTGTAGACATGAAGACAACACCTTCCATGATTCTACGAAATCAAGGC

LG14

ref-26811_32

49.854

TTTGTTGGTAAAATGTCTCGGTTCATTTTCTTAATGCAAAATATCATTTTGTATTTTCATTTTATTTTAATAATAGGGTGAAAATTGTTTTCATCAGATGTTTTTTATAACACT
ATTTTAACTCTCTTAAGTTTAAGAATAGTAATAAAACTACCCACCAGGGAGCAGGCCGGACATCAGCACTGAAGTCGACTGGTCCA[G/TICTTGTTTAAACAGAATGTAGG
CGTATCTGTGAAATCCTGTCCCTCTGGCAGGAAAAGGGCTGATGTAATGACAGATCTCTTCACCTGACGTCACAGAATTCCCAGGAATATTCCCACTGTATTGAATAAGTA
GTTAAAAACTGATATCACCACAATTTGTCTCAAACAA




LG14

ref-43767_30

49.903

TCCAACATGACAGCTGTTCCAAAAGGTAACCAGCAATTATATGCTGGCAGATTTTAAGGCAGATTTTACGCAGCAAAGTAGTTCACTAGGTTTTGGATGTATTTCACAATTT
TACCCCGTCTGACTCACAATCAGACGGCCTCATAGACCTCAAAGTTCCTCTGTTCTGGACTCATGGACAGACAGCGCTGTCTCTCTCGCAGAATGAACCGAAGTGTGTGCG
CGCGCG[C/TIGTGTGTGTGTGTGTTACAGTGAGCAGGTCTTCCTCTCAGACTGAAGTTGTAGATTAGTCATCTCAGCTCTGCTTTATGTCTGATACTAGGGTTTCCCACTCAC
TGGACACACTGGGAAAAGAAACAGACACTGTGGACAGATAACATTGTGAAATGTCCTGGTCAGCACATTTACAGACTCTCTGAAACACTCAAACAAACA

LG14

ref-10724

50.507

Chrl2

41260157

AAATGGATTCGGACACGCCCTAAGTGCACTTGCGCCGTGCACTTTAAATCATGTGCTTAGATCGTTAAAATAGGGCCCGATGTGTCAAAATGAACTGAAATGTCCTGCACA
TTAATTATAATGCAATCTGGAAAATGCTGTTTACTACTGACCTCAGTAACAGTTGGCTGTGGAACACTGCAGCAACTTCGCACTTTACTCTGAATGTCCTGTCTTCCAAAAA
GGTGACTTTGTCTGATAGCATAACCAGTGAGAGATGAAAACAACATAGTAAATTATAGGCAGCATGTTTTGAGACACTGTTATATAATGCAGTGAAGTCATAGAGGCAGG
AAAAAACTATTTGGTGTCATAATACAATTTTCAATT

LG14

ref-52806

51.064

GAGTAAAGTGCGAAGTTGCTGCAGTGTTTGG

LG14

ref-24949_15

51.211

Chrl2

27153484

CATGGAGGAGGCTAAGGTGGAGTTGCACAAGATCACTCGTACGTCAGAAAACCAAGGAGTACCAGTGCTGGTTTTAGCTAACAAACAGGACCTTCCAGTCGCACTGCCTG
TTTGTGACGTGGAGAAGGTTTTGGCTGTACATGAACTGAGTGCCTCCACCCTACACCACGTGCAAGGGTGCAGT[C/T]ICGGTCGACGGGCAGGGGTTGCAGCTGGGTTTGG
AAAAACTGTATGACATGATCCTCAAACGAAAGAAAATGGTTAAGCACAGCAAAAAAAAAAGATGAGCTGACTGTGACAGCCTCGGTGGACCCTGAGTTGTTGTCATAGG
ATTTTTGCGAATCCCTGAATGAAGAAAATGCTCCAGATGGCCC

LG14

ref-32138

51.834

Chrl2

31531631

CAGAACAGTCACAATATAGAAGTTTCCAGGCCTGCATGGGTTTTGCAATAGTAGAGAGGGGCAGGGAGCAGCCCACCTCCCGCTTAACCCCCCCCCTCCACCATTGTTGGC
ATGAAATCGGACCTGTTCAATAAATAAAAGCAGACGGTCAGCAGATCAGGTTCCAAAGAGGGAATGCTGCAAGAGAATCGAAAAAGAGGAAAGGGATAGTTAAAGTTTT
GAAGGGAAGGTCTTGGATCCAAAAAGGGATGAGGAAGACTGTTGACGTGTAGCCAGGGGAAGGATGTTTTCACTTAGACTCTGTCCAGGATCACAGCTACTTATGACAGC
AAATGATACAGAAGAGAAAGGACAGAGAGGCAACATGGA

LG14

ref-55516_23

51.879

AGCCATTCACTTGTTCCTGAACAAATCGTTTGAGTATATGATTATAAAAACAGTTATCTATGCCACCTACTGGCTTAACAATATAACCTGCAGAAAAAGTCAAAGCACAAT
TATTATATTATATTATATTATATTTGTAGCGTCCTCTTCCTGTCTGTCTTTGAATTATGTAGGACAGCGCACAAGGTTCG[A/G]ITAAATATGTTGAAGTTAGGCCCCTCTGAT
GTCACTAAATGAAATACTTCTCCCTTAGAAAATTACTTATAATTAAAATCCATACTCAAACAAGATTAAATTGTCGAGAATAAAACTCTTGGATAACAAAATGTAAATGAT
TCAATTAGAATAAAATCAGAATAGTCAAAAGTCAGAAT

LG14

ref-22915_14

52.018

Chrl2

23397584

TTGTTACATTCTGTAGCTGATTGCAGACTGGACTAGGGTGTCACATGACTTGAGTGATTCGCTCTCTTCTAACCACCACAGCCCCCCTTCCCATCACCCCACCGTGGCCCTC
ATCAGGTCATGTCAGCTCGAGTTTGTTGCTCCTGTAGTTTTTAATTCTGTCTGATAGCTGAACAAAAGCAGAGTGGAGGAACAGAGGGGGAAAGAGGGCGAT[C/T]ATGGT
GCATTGTGGGTAATAATACAGCTTGTAGTAGGAAAAAATGGGGAACAAAAGCATTTTGTTATTATGTTTTTTTTATAGCCTGTCATTATTGCAACTCTTTTTTCGTTTTTCTT
TCACTCCTTCTCACATGCTCTTCATCTTTCTTGTCTTGACTGAATGGATGTTGGTCCTTGTGGTTTTATTTTTTTTTCTTGCTACCCATTCATATTACA

LG14

ref-66729

52.034

GGCGTTTACACGAACAAAATGCATGTTACAT

LG14

ref-36023

52.624

CTGTCCTCTGAACTTCCATAACTGTCTGGTTTGGCTCAGCTACAAAATCAGACATCAGAAGACTACAGAGGATGGTTCGGACTGCTGAGAGGATTATTGGTTCTCCCCTGCC
CACCCTCCAAGAACTGTATACATCCAGAGTGAGGAAAAGGGCTCAGAAAATCACTCTGGATCCCTCACATTCAAGTCACTTTCTCTTTGAACTGTTGCCGACTGGTCGGCA
CTACAGAGCACTGAGCACCAGAACAACCAGGCACAAGAAAAGTTTCTTCCCCCAGGCAATCTACCTCATGAGCAGTTAAACGTTCTCTCTACTGTGCAAAATATATATATA
AAAAAAGTATAGTGTAAAAAAGTAAAAATGTGTACAGTTTTCTGTGATGGGTAGGTTTAGGTGTAGGGTTGGTGTAGGGCGATAGAAAATACGGTTT

LG14

ref-56625_18

52.952

AGGACTTTGCCGATGTG[C/T]TTGCCCTGAGCCAT

LG14

ref-31449_31

52.981

CTACTGATGACGAAATTCATGCCACACACA[C/G]T

LG14

ref-31449 30

52.988

CTACTGATGACGAAATTCATGCCACACAC[A/T]ICTGTAACGCTGACCCTTGCAAACGCGTAAAAAGTGAAGTATACATTGGGCTTTAGCCTCTTGTTATTCAGTGTATATTA
CACCTTTCTTTTAGCTTTCTTATGTCTGTTC

LG14

ref-65708

53.101

Chrl2

38273244

CTACTACATTGCACCATGTTGACTTTCCACTTGTAATATTACTGACATTTTGCGCATATGCCCTCACGTTTGCATCCTGACTTTTATTTTATTTTTTCTTTAGCCCAGTCGTGA
CTATAAAATCAGTCCTGTTGGCCCTAATCTAATTCTTCGACACCTAAATAAATGGCCCCTCTGATAGGGAATATGCAGAACTATCTGTCAAGCAGACGAATTGGCTACTGT

GGAGGTGAAATAAAATACAGGGCCCTTTTTAATCAATGACAGGCAAAGGGGAAAAAAGGACCACACTCTGTTGTCCCTAATGTGTCCCTGGCTAATGGCTTGACAAAGAC
TAAACAGAACAGTAAGGTGTAACTTGGCAGAGGAAGATTAGCAAGCTCCATCACATCACTAAGCAATGACACTGCATGGATACATGGCTAAAAGTA

LG14

ref-39081_31

53.203

TCGATCTTGTACTTTAATACAAAATAAACAAATACAAAGCGAAAGTAAAATGGCACAAAAGAAGGAGGCGGGAACCAGCGAACGTTCACAAACTTTAATACACAATAAA
CAAAGCGAAAGTAAAATGGCACACACAAACATAATAAAAACATAGCATAAATCCAGGTCTGGTCCTCTCTTGTCCTTAACTGTCGTCACTCCTCCGTGATACGAGACCGGT
GCAGTGCGCA[A/G]GTGATGCTCCTTAGCAATCACGCCACCGGCCTTGCACTGTTCTCTCACGGCTTGACACAACAATAGTTATTTTAAACTGTAATAGTAGTTCACAATAT




TACTGCTTTAACTGTATTTTTTATCAAATAAATGCAGCCGCAGTAAGCATAAGAGCCTTTTTTAAAAAACATTTTAAAATCTTACAGACCCCTAACTTTTTGG

LG14

ref-45783_30

53.759

TCCACTCCACTGAGAGGAGGAGTAGATACAGAGGGAATGGTGAGAGACGGTGACAAGTGGGTGGCAGAAATGGCTGAGGGCTGAGGATGAGACTGGAGTATGAAAAAT
AGTCTGATGATAAAGGATAAGTCCTCTATGGTGGTTAGGAGAGGTGGTGGAAGAGGGAGGCTGGGTGGGACTGACGGGACAGATTTTTTTAACACGAAGGTCCGAACTTT
GTGCTGCCAGA[G/T]ITCTTTCTTTTGGTGGCAGGAGGTTGGACAGGTCTCTCCTTCTTGCCCTCCAATTCCACGATGGCTCCCTCAGCGGTGGATGGTACACCTGGTCAGACT
CGTGCATCTCAGGCTCCGTGGCGTTGTTGGGCTCACGCTCCCCTGATGGCGTGGACTCGCAGCTTGCGGGCTCAACATCTGCGGTGGGCATGAAATGCTTTATC

LG14

ref-41317_32

53.987

GACAGATTATTAATCAAAATGTCCTCCCAATCTAAAATCAAAACTTGGAAAATTTAACAGTGATATGACTCCTTAGATGTTATTTGATGTTACAACATTTATTTTTATTTTTT
TACCTGCAAGAGTCTCCTAGGACAGTGCTACTCAAACTGAGGTACACATAGGCCTACCCCTGGGGGTACGTGAGGTGACAAAAGGGGGTACGCCACGCGAACAAAATGCT
GAGTAGTT[A/CJATTTAACTCTACCATACCTTGAAATAATATTAATACCGAGCATGTATTTCTAACTGGTAAAATGCCGTAAACCCAGTACATTTAATCAAATTACCTCATCT
TTTGCAGTCAAAATTGACTGACGTGCAGTCGCTGCCTCAAATAGCGCTAAATTACTACCGTTCTCGACAATGCATCTTTGTAAAAGTGGGGATTTAGCA

LG14

ref-37202_2

54.215

AGCTTTAAGGGGTTTATTTTGGAATAACGAAATACTGATTGAACATTATCCCACTTATTACACAGCTTCTCGCAAATATAAATGTGTGGACATGAAATATTGATTAGAAATT
ATTGTATAATCATACCTGTATATTATCTTAAATCTTCCGTTAAGGAATAAAAAAGTAC[C/TICTAAACATGCAAATCAATCGGCCTAGCAGTAAGACGAACACTGCAATTAA
AACTGAAGTTCCTATTTAAAAAAAGAAAAGAAAAAAAAGATAACTGAGACTGACGATTGAGTAAGTTGCATTTGTTTGAAACAAAAGAGAGCAGTCAAATTAGCAAAAT
TTCATGCAGGGGCAAAAAAGATCCATCATCGATTGTCAAT

LG14

ref-8834

54.404 Chrl2 21546436

GCATTTTGGCAAACTATGGGCTAGATGATAGAGTGAGTGATGAATTTGCTCCATAAAGTTTGATTTGGCGCAATTTTTTTAAATTGTTATTTAGTCAAATACATATGTACTA
CTGCAATGCTTTACTAGCTTACCTTCCAGCTAGCACTATCCAGCCTTTACAGCTGATCCAGAATGCAGCAGCACGTTCGGTCTTCAATCAGTCTTAGAGGAGCCATGTCACA
GCCCTCTTGGTTGCCAGCATTAAATATAAGTCTCAGAAGGTAGCATATAGAACCGCCTACAGTTCTGCATGCTCTTACCTAAACACTTTACAAAATTTATGATCCTCCTTAT
TCCCTGCAGTCAGTCAAAAAGTGTGATGCCTGG

LG14

ref-63963

54.662

AAATCGTGTTCGAGTCTGCTGCGTTGCGAGA

LG14

ref-30367_1

55.039  Chrl2 30618106

AAAAGTATATTGTAAATGGTAGAATGATAAATAATGGCATAATACATTATTTTCATGTGTGTGGATTCACATTAGAGAGTGTTGTCAGTTCTTGGGAGATGACGGGCTGTC
TCTGAGAATGCTGCTTTCTCGCGTGGCCCCTTTTGGAGTGCTGTATACTCTCACCAGCTA[A/G]JCTTTACCTGCAAGGCCTTCGCAGAATCCCCGCCACTGATGCCTGTGCCC
TTTTCTGCTGTAGTCGTGCCTTTGTCTTCCTAATATCCTGGATTGTCCTGCGGGATCGCTTCATGGGAGTGCGGGTGAGTCTATGATGTGTAAATTGTCATATAAAATGCTTT
TATAGTGACTATCCTGTTGTAATTTAGAGTCTACACT

LG14

ref-39225_23

55.148

TATGTGTATGTTTAATGACATGTTAAGAATATTTTATCAAATATTTTGTGTGCATGTATATTCATGTAGAATATTAATAAGCTATACATCTATAATGTAACTCCATTCAATTT
GAAACAAATATGAAGAAAACATCACAAAAAAACTGGATTTTTAAGATCAATGAAAAAAGCAAAGCAGCACTGGTTTCG[C/TIATAGACAAGTGACTGTTTCTGTCTGAAA

CTCTGCCACACTGGCCATCCCTACTGAGCCTTGATTGTGTATCTTAAATGACGCCATAGCCAAAGCTGTACTTATCAAAAGAGTCTTTCTTCTATGAGGGAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAATCCACACAACCGCATACACAGACTGT

LG14

ref-16620

55.227 Chrl2 31299874

CCCCCCTGCATAAACAACACCTGCAATGTCGCCGGTGACATGAGACACTCTTCATCTGGCTGAAGGCTGCTTGGTGCTAACGGTGTGATCACATCCACATAATGCGCTTTT
AAGTGACACCGCGCGACACATTTCACGCCATTATTGGGGGAAGGCGCCGTGGCAGGTGCCGAAAGGAGGGATGTGTGTCGCATGTAAATTGTCCCATCATGTCATGTTGA
TTGGACAGTGTAAATCAGCGGGGCCCTTTTGTGCATGCAGGTTTGCTCACATGTGACACGGACACATGTCGTAGTTGTCAGAGCTCAACCGCGCCAGAGGTTTTAATGAAG
CGACACCTCCTAACATGACTTGATTTGCCGGGTGCCT

LG14

ref-5067_7

55.73  Chrl2 24106076

TTCTCTCCCACTCTCCCTCACCCCCACTTCCCCATTTCTTTTTTTTCCTGCGCTGTCAGCTCTATTAAATCTGTGTGAAAGTGCGTGGAGAAGGAAATGCACGTTTATCTTTAC
AAATTACGGTCTTTGCATTAAGCATTTCATCTTCTGATGAATTATCTCCAAAGCGAACTGCTGCCTGTGCTAATTTTTTTTGCTCCGCAATT[C/TIGCACGAGGGTAATGCTA
GCTCAATTAAATTCCTTTCAGTCTGTCACAGCCGGTCATGATTACGGTACATAAAAGTGTCTGAGAAACGTTTTCAGGAAGATGGACAAATACTGCCAATATTGTCTATCC
ACTCAAACAGCAGTCAGTCTATTGAGCAGACTATTTGCTGAATACAAAGTGTCTTGACGTATCTTTTTATTATAAAAGTTTTGATGAAACGCATTAT

LG14

ref-67305_24

56.77  Chrl2 9445718

CCGTATGGGTAAGTTGGTGCCTGGCAAGATTTTGAGCGATGTTGAATCTTTTTCCGCAAACATTGCAGCCAAATGGTTTTTCGCCAGTGTGGATTATTTCGTGGGTTTTGAG
ATGTGCGGCTTTCCCGAAGCATTTTCCGCAGACTTTACAAACAAATGGCTTTTCTCCTGAGTGGACTCGATGGTGGTCAGACAGACTCTGTTTGTGGGCGAAAGCCTTGCC[
A/GJCAAAGAACACAGCCGAAGGGCTTTTCTCCAGTGTGAATGCGCTGATGTGATTTGAGGTTGCTTTGAGAAGAGAAACTCTTGCCGCACTCTGAACAAATAAATGATCTC
TTTCCGAAGAGTGTAACAGCGTCTTGAGGATCTTCACAGCTGTCTTCTAGCAAAACAGATGCTACTCCATCTTCTGAAGAAGTGTTTAGGTGACCTGACA

LG14

ref-53742

57.193

AGCCAGTCATCGATCAGGATGCGAATGCCCA




LG14

ref-52354

57.354

TGTGATTTATTTATTTATTTGAGGAATGTAATGGATTAATCGTCTGCAGTAGTGCCAAAAGAAATATCACCTTTGAAATATCCTAGTCAGCTGGTGAATTAAAGTAATAACA
TCATATAGCTACAGTACAGCGCGACTCTTATCCTCTTATCAGGGTCAGGAGGATGTGTAAATGGGCGGCACATAACTCGTCATCAGATTTTAACCAATCAACGGGGGGTTC

TCTGTTGCGGAGAAGCCAATCAGAAGAGCTATATTCACTTTTCAAAACCTGCCCGCCATCTTGCGTATGTACGTTTAGGACATGTAAACGTTTGTTTACGGAATATAGATAT
TGCGAATTATTATTTAGTTTTTGGATATAGCATT

LG14

ref-50905

57.356

CCCACGCCCCCGAAGAGACTGCAGCCTTAAT

LG14

ref-22617

57.438

AGGGAATGATACGCGGTGCCATACTTCAGATATGCCTGTGCAATTTCTTCAGACAAGCGAATCTGGTGATGCTCTCGTGCAGGTGTTATTTATAGACTTAATCACACACAA
CGTTGCATCACCTGCCTTAGTCCTTGGCCATTGGCTTGGCGTGTTCTACATGTGACTCAGACACCGACTCACAGTGAAGGCACTCACATAGCATCAACACGATGATGTTGCG
TCTCATTTCCTTTCTCTGGGAACTGGGTTATATACATTAATCTGAGATGATTTGCTTGTGGCAGGGGTTTTTTTTTTTTTTTTTTGTGTACTGTAATTATATTAAAAACCACAA
TACAAGAATGTTAATATATAGGGCTGAGAAAGTAACACGTTAATTTCTGTTATTAATACTTGGTGTTTAACTCATTACAAATAATTAACGCAGC

LG14

ref-59022 27

57.445

TGTTGCAGTACGAATGCGTTGCAGTG[C/T]GCGCT

LG14

ref-21961 4

57.475

AAATTAGCTAATTGAATTCAACTGTTAAAACCAATACTTATAAGCAGGACAACCAAAGTGTGTTGTAAACAAAGTGAGAAGTTGCTTGTCTACAACATCCAGAAGCTTGCA
TGTGAAGGCCCCACGCAAAGGTTATTGGAATTACAGTAGGTCAATCCAACATGGCATCCAG[A/G]ITGGTCAGCAAGATCATCGAACATGTTCCCTATATCATCAAGAATGT
TCCCAGCTGACTTCACTGTGTTAATGCCCCTGAGAGAAAGAAGAACAAGAACAAGGTTGAGAAGGTTTAATATGGAGGTATTGTGGTGTATGTCTTAATAAAGGAGTGTTT
ACACTGACAGCAACCTGCAGTCATTTTACATTTCTATGAG

LG14

ref-41579

57.603

AAACGATCCTCGACTACATTGCGTTTCCACA

LG14

ref-57409_5

58.204

TTGCATTGTGGCTATGGCTATTTTGATAGCTTTTGCTCCCTGCGGTATTCAGAGGAAACAAGAAGCGGGAAATGTGTTTTCATTGCGCAGTGTCAAAAACAAATGCTTCGTC
AAGAAAAAAGTTTTGCTAAATTACAATGGAACACACTCTACCATATCATATACCAATAAAC[A/G]JCACGCGCATAACTGTCGCTCTACGCTGCTCTGACTCCCAGCTCTGTA
CGTTTCCCGCCCGCAGCGTGACGCAAAACGTCAGGTTACCACGTTTTGCATTTGTATGACGTGATCAACTGTTGCCTACTATACAAACTGTACTGTCGGCTGTTTCATCTTTC
TTTTTTTATTACTTTGTTATGCTAAGTTAATTTTTA

LG14

ref-28004_30

58.29

AGTGTGCCAGAGCGAGCTTAATGCTGACAGCGCTCAGCTGAATATGACATGACGCTCTCCCCAGATGAGACTCATGGAATATATTCACTCTGAAAGAGCATATCTCTGGTG
TTCGTAAAATGTCGAGCCTCTCAGCGCGTCGCTTGCCAGCTCCGCCCCCGCAAGCCGCGTTCATTGAGGACCAATGCTCTCACTGCGAGCACACGAGTGCGAGCTCAATGC
TGACAGC[A/G]TTCAGCTGAATATGGCATGACGCTCTCCCCTGACCCAGGCGAGACTCTTGGAATATATTCACTCTGAAAGAGCATATCTCTGGTGTTCGTAAAATGTCGAG
CCTCTCAGCGCGTCGCTTGCCGGCTCCACCCCCGCAATCCACGTTCATTGAGGACCAGCGCTCTCACTGAGGGAGCAAGCTCAATGCTGACAGCGCCCAGC

LG14

ref-29678

58.865

TGGCCGGCCACGACCCTGTTGCTGCTTCACC

LG14

ref-33198

59.617

CTTTGTTTGTAACGGTGTATGTATATTTGACTAGGTGAAAGATGCTGCTATCCTGACCGTAAGCCATACGCTTACAGGCATGTCATCCATGTAATAAAAAAAAAAAAAAAA

TCAGATCTCTGAACATGCTTCATGTGTGTACTACAATTATTTATTTCAGAAATGTGGATGTTGTGAAAGCACTCATTTCGGACCACCAAGAGAGATTTTGCATGAAATTGGA
TTAAAAATTTAAAATAATCATTTTTCAAAACCCAGAGTGAAGCTTGAGCTCGGTGATTACAGAACGATCCATTCTGTAATCGATCCACTCACATACATTGATACAGTTTAGT
TTGAGGCTTTGGCTTATTTTGGAACTATTTTCAT

LG14

ref-39677_31

60.313

TCTCCAGCGTCTCCATTCTCCAATGTCTCCATTCATCTCCAGCGATCCATCCATCTGTAACTATATCAAAGACTATATCATCTATCTGCATTCCCAAACTACTCTATCATCAG
CACATACTCACCTGCTTCACCATTGTCTCTGCTGTGTGTTCAATAAATCCATCTATTTGTACTTCCTGTCTCCGAGTAGTCCGTGTTGTAACACCTACGACCTGTCTGCCTAA
GCAG[A/GJATGTCTAGATTCAGCACTCTCACAGATTTCTCCAATGAGAAGGTACTGCAAACAGGCAATAACCATTTCAAACCGGATTGAAATGGTTGTAGCTCTAGAGAGA
GGAGGCCTAGCAACACTCTACTCTAAAGACAGCAGTCAAGAAGGCTCATAAAGAACCTTAGTGCCACTGTCTAGAAGGAAGAGTTCTAAAGAGCGGAG

LG14

ref-21387

60.514

GCCTGTTATAACCCGCCATAGAAGGTTTTGAACAGGTGCATTGGCCGGATCAATTGTGTCTGCATGTAAGTGCAAGCTGGTCTCCTTCACACCATAGTTATCAAAAAAAGT
AGTCCAGGAGACTGATCACACAGTTGGCCCCTTTGCCAGTGATGATTGCCTCATCTAGAACAAGGATCACCATCTGTGGAAGCCCTTCTGTTACAATGCCGAACACAGCGC
ACTTGCAAGGCTTCTTGAAGAAGATTGGTCCTGGCTGCATGGGATCGTGGGGATAATGCAGCTGTTGAGCAAAGTCAGGGCTGTAATGAACCTGAAAAACAATGTGCAAA
TGTTTACTCACTTTGTCGATACACCATGTTTTCTGCAAAAATGAAAATCCATTCAAAAACCAGTGCTTAATGGTAGAAATGAAAGGCACTGCAAGATTG

LG14

ref-33834_10

61.126

CAGAGCCTCGTATAAGCTCTGGTATGACTGGGTGCGGTTCATCTCAAAACACAATTTACACAGTGTCCTAACCAGACGCGACGCCTGTTTATAGCCTATTCCGTTGCTAGTG
CAGTGCGCTTTAAGAGAGAGCCCGCCCACACGCTCTTCTGATTGGCTGTGATTTTTGATTGGGGCT[A/G]JGCAGGCGTGTCGCGTCTGGTGTGGACAGACAAATTTCGTGTC
GCTGGAATCTTATCGCATCACGTCTGGTTAACGCTAGTCATTTTCCTCTCTACTGTCTGCCACTACATCCACTTTAGTCGGTCATTCACAGATGTTCGTACAACTAAAGAGG
GAAATTAATTATTATGTACGCCTATGTATTTTAAAAT

LG14

ref-11698_6

62.107

GAATG[G/T]TGAGCGAACATTGTGCTTGGTATGTT




LG14

ref-20732_23

63.502

GTTGACTATTTGAGAAGTCATCTAACAACCAACTAGTTGATCAGTGTAGTGGTTGATCGATATATATCGGCCGATATTTGGCAATTTTTTTTATTTTCTGTTTGGTGGTTAAG
TGACAAAAGCAGACTTTTATTTTGTTTTGACAGGAATTCACAAATAACTGCAAAATGCACCTTTTGGCATGCTGATCG[C/T]ITTGCTATATTTAGCATTTATGTCTATATCTT
GTCTTTGTTTATCGCTTTGCACAGTACACAACATTTGTGCAGTTTCTCCATCTTTAAATGCAAGTGTATCCTCCATCTTTGAATGTGTCCTTTCTTTATTGGTTGAACTAATCC
TTTAAGTGTGTAAATATTTAATTTTTTTTGTTG

LG14

ref-62265

64.627

GGTTCTGCCCCGAGCAATGTGCTTAACTAGG

LG14

ref-60462

65.616

GATTACAGCACGACGCAGCTGCAAAGCCTGG

LG14

ref-30279_24

66.998

Chrl2

13653514

TGAAGAAAGAAAGACATTAACATCTTCACACTCATCATTCATTCCAAACTTTTTTCTGTCCCATCAAACCTGCAATGCTCATGAAGCGATGGGAGAAGATGGACAACTGGA
TGGTGTTAAGTTCAGTTCCTAAGACACACTGCGTTCCCATGCCAACAGCAATACACACGTCACCATCCTCTGTCAGATGAGCCACACACGCCGGCTCCACGAGAATTGTGC
T[G/TIACAAAAGAAGAAATATTAATAAAAAAATGAAATTAAAAATATATGGTTACAGAAACAATGTGAAGATTTCTAAACACCTTAGATCAACCCTCAATTGGCAAGTCCC
AGAATAGAATTATTACTTAACCGCAGAGCTGGTGACTGAAACAGGTAGTGACAGTTTCCCATCAGAAGGATAGTTCAGAGAAGAGCTAAACCCTCTACTTTT

LG14

ref-30796

68.69

GTGTGCTTTCCGAATGGAGTGCTGTGGCAGT

LG14

ref-66634

69.792

CAGATCCACTTGGTCATTTTACTGAGGTAAACGCTGCACAATAATATCACTTTTTACAACGTCAGACACATAATGGTAATTAATATAATTAGCCTTTTGCTACAACATCATC
AAATAGTTTCAAACCACGTTTTTGAAACTGTCTTAAGATCACTGCAGTTTTAAAGAGAAAATACTCAGCAACGGTGTTGACATGAATTTGCACGTTTTTTCTTAAAGCATAT
TAAAAACACCACATAGACATATAAACAACATTAAAAACTTGATTTTCACAACAGGGGAACTTTAAAAGTTCCTAATTTTGGTTTGTTTAAAGATTCAGTCTCTCTATAGAG
ACAGAGCGACACGGGTCATAATCTGAAAACCACG

LG14

ref-8351

70.255

GTAGAAGGAAAACAGGATGTGAGGACAGAGGGGCTACTCCGGAGCAGGAAGGCCGTTTTACCCTCTGAGGTTCGACGGAAAGAACGGAGCACCGAAGACCCGTGCCGTG
GAAGTGCTGACAGCGTGGGGATAAACCCAGGCATCAAGAGCGAGGGTGCTGCAGATGAACCCAGAGGGTGGCGTGGAGGTCGGTCAAGGCGGGAAGTTTACACAGAGCA
TGTGTCCCGTCTTCAGGCCGCAGAGTCTATGCAAGCAAGAGCTCGAGAGGCCCATAAAAGGGCTGACGGTATCTGCTACGCCCCAGTTCAGACCTCAAGTGGGAGATATA
TGCCAAATTCATCCAAACCCCTGGATGTTGGAAATGTCCTA

LG14

ref-58100_10

72.139

GAGAGCGGCAATCTTTAGTGAACGCGGCTTGTGGGGCGGAGCCGGCAAATGACGCACTAGAGGCTCTGCATTTTGAAACAAATTGCCAGTGAGA[C/T]ITAGCTTTATTAAA
AATAAGCTCTATATGCTCACCTGACCAAAGATGGCAGGTTGGATGAGCTGAAACAGGTGCTCTAGGACGCTGCAGGCGGCTCGAGAGCGAAGCACTGACCAGGCTGCTTG
GGAGTGGCAGGGAGAACAGAGCTGCTTGAGAGTAGCGAACTGATCTGGCTGCTGATGAAGCAGCGCGTTGATCAGAGCTTGCATGAGAGCGGCGAGCTTATCAGAGCCT
GCAGGCTGCTTAGAGAGCAGCAGGCTGATCTGACTGCTGCAGA

LG14

ref-48115_29

76.691

TTGCTCATTGCGACTCTTTTGCCAGCAC[A/G]GGT

LG14

ref-41144_24

78.345

TACCATCTATTAACAACCTTGTAGCTCACAGTAGGTCTGTCTTTAAAGGTTTGTAAGCAATCATTCAAAATCAATTCCCCTATGGAGAAAATGAATGGGACTTTTAGAGAC
ACTCACCAGTGGACTGGGAGTGAAAAATAATATAAAAAAGCCAGACAAGCATTGATTTTGACTCTACAGCCCAAAGGCATAAGATGACTTGTGCTGGACCGATGTGTTTG
CT[A/G]GACTATCTCATATAAATTATCCATGGTGACATAGATTGTTCGTAGTCCAGCCTGAAGCCTCAAGCACCACAGCTTGTGTGTGTGGCCTGTTTCCAAATTTTAAAATC
GGATAAATCAGTCAAAATCTGTTTACTTCCCAAACTATTTTTATATATCCAAATAGTTAATACTCCAAAAATCTTTGTTTGACTACAAAAGAGTGCTGGCA

LG14

ref-53018_4

81.809

TTA[A/TIJACAACGCGAACATCATGCAGTATGGCAA

LG14

ref-67456

83.911

Chrl2

9547057

AATTTTTAAATAGCCAGTATAATAGGTTGTATCTTGACACAACTGCCTTTTCTGTAAAGAATTAACATTTTTGTGTCTGTGTTTAGGGTACAGCTGTATTCTGGTATAATCTC
TTTCCCAGCGGAGAAGGAGATTACAGCACAAGACACGCAGCTTGCCCGGTACTGGTGGGAAACAAGTGGGGTGAGTGTCTCTGACACAGTGTATTATCAGGAGATTTTCT
TCATG

LG14

ref-1571

86.649

Chrl2

8120834

CAAAACTCTAGTGTTGCATTAAATGTCTGTTTTGCACATTCACACCGAAGACGAGACCCACGGCTCCATCCTGCTGCAATTAGCACAGTCGCTGTCAAAGAGGCATGAACT
GATTCAGAAATAACTTGCAGATGTGCAACTGAAATCTCTCCTGAATCTAATTCAGTTCCTTTTACAACACGCCAACAAAAGCCGTTTGTTTGAATGTGTCGAGCGGCGCGCT
GATTGGACGTGGAATTGCAGCGCTGCTTCAGAATGGGCCGCTCTGAAATATGATGACACCGCCTTAGAAAATTAAACCCATTTGTCATGAAACGCGAGAGGTTTGAGAGA
CAATGCAAATGTTTGCTTGTAATGCTCAGATGAAGGTTAAAGAAAAACAAGAAATATCAATGTCAAACACACTTTGTGGGTTAAAAAGTTCAAATAAG

LG14

ref-60066_28

88.556

TCGCGGCTGCAGTTTGTTTTGTTGCACGGAGAGACAAATCTGTGGTACGGCGGAGCTCCTCCACCACCTCAGGGGGGATCCCCTGGCCCTGGTCCAGGTCCTTCAGCAGGT
CAGCCTGGTAGGCTTGCAGCACTGACCCGCTGCCGCATATGCTCTGCCATTCAGCCGTGATGTGACACGCAGTGTCTTAGACGGCAGAGATGGCGTCTTCGATGCGGATGC
CTCAC[C/TJIGACCGAGAGATATCTAGCCAGCCTCTCTGCACAACTATATTCCTGCATCACCTCCACATCAGCATAGTTTGCCTGCATACGATCGATATGAGCAGAATATGGT
TTTCCCCAAGATCTCTGCACCTCAGTGTGAAAATCTGGGAGAACGGGAAGACTCATACGAGCTGGGCAGTTATGTCCTGACAGGAAGCGCTCATCGAGGCG

LG14

ref-66895

88.709

ACCTGTCACTCGATGAGATTGCATCAATACC




LG14

ref-41376

89.158

TGTCTCAGTACGACGTCAGTGCGACGAAAGG

LG14

ref-55694

90.946

GAGTTTTTTGCGAAATAACTGCATTATTGCC

LG14

ref-12065

91.883

TTAAACTGCCCGAAGGCTGTGCCCCCACCCA

LG14

ref-49797

93.307

GTGTTTTTCGCGACATTCATGCTGAAAATCA

LG14

ref-59783

94.558

TAAAGAACAAAAAAGTAGAAAAGTGTTTGCATCTTTTAAGAATTCAAACGTCCTGTATCATATCCATCCAACTGCGACAAGCAAACGCAAATGCAACAAGTGGTTAACGC

TGCAAATCAAGAGATGTTTAGCATTAGCAGTGCCGTCGCCTCTTTGAGCAACTCAGTGTAAGTGTAAAAGACTTGTAGCATGAGATCTTTGTGCTTTTTACAAAGCTTTTGC
TAATAAGCCATCAGCCATTTTCTAAAAGCTTATTCAAATGAGTTGGTCTTTCAACTCTAAACAAAGCAACTGATATGTATTAAAATGTTTTTCAGTAGTTTAAAGGTGAAGT
GTATAATTTTATGGGATGTTAAAATACTTTCTCCCCTGTTAAATATACAGAGAAAGCTATAAGCGAGCCATTTGTGAGTTAATTTAAACCCAAAAAA

LG14

ref-38066

95.562

TTTTGATGGCTGAAATCCTTCTTAATCATTTTCAGATAAGATGTTGGGATATACAGTATTAGATGAATCCCAAAAGCACCAATGGTCAAAAATCAATGGACTTAGTTAGAC
ATTAATGGGTTGTTCTCCTCTCTTTATGCTTTCGGTTTCACAGCCTTCAACAATTCAGTGTTTTTTGTGCATCTCTCTCAGTTGATATCTGAATTTTAATGCCTTTGTTTTATTG
CTTTGCCACTGAGATGCAAAAGAAAATCTTGTGCAGTATTTTGACATTTGAAAGGATCGAGAAGAAATGCTAAACCTTCTGTTTTTTTGCCGATTTCATTACATGGCGTCCT
CTTCTGCACCAGCGAGTGTTTGCGGACTCCT

LG14

ref-33121

96.549

ACCTCTGCTCCGATGGTGTTGCCGCCACCCG

LG14

ref-32288

97.359

TGCAAAAACTCGACTCCAATGCACTTGACAG

LG14

ref-48809

98.011

ATTCATGACCAAGGAAGCTAGGGAGCTGATTGAGATGCAGGGAATGACATATACCTGACCATCTTGTATTGTCTTGTCTTTTGAGCATGCAGTTTCTTGTCTTTAGTTTGTT
GTCTTGTTGTGCGAGTGTGCGGTTTCGAGTTCGCTCAGGCCGTCTGTTTGTTGTTATGTTCTGTGTAGCACACGATTCGTGTTTACACTTATGAGTGTTGTCATTAGCTGCGT
GTTGTTGTCTTGTTTTGTTTGAGCAAATGGCTTGTGATCGTTTTCGCTGCCCATGTGCATATTTTCGTTTTGTTTAGTGTGAGCACATGGCTTGTCATGTATATTTCTTTGTGC
TATGTGCTCTCCTGTCTATTGTCTTAACCC

LG14

ref-71899

99.861

CAGTCCACAGAGTTTCACTAAACGTCATGGAGAATCCTCATGCTCATTGGCTGCCGTCTCTGCAGCTACTGCTGGATAACTCGAATTTAAAGGTCTAAAGCCGGAAGACAG
CGTAAACGTGGGTACAGCATACATTTGATGACAGGTAAGGAAATTAATAATTGTGCCTAAAACTCACTACTATCTGTGTAATTTACATAAAGTCAAAAACGAGTTCGCTGA
TCCACGTCGATAGATGGCAGTGCAGCGTCGACTCAAACCGTATTGGTACTTTAAGCACACAAAGAAGAACGCACGCTTAACAGACCAGTAGAAGTGTTTACTGTATGTTA
AATTCAGAAATTTCATCAGGGTACACATCTAACATTTACAGACTTAAAGTTTTATTAATTTATTTCACATCAAATCACATTTTACACCGCATACAATAG

LG15

ref-32744

ACACTGATTATCTCGTCACCACGGCATGGGATATATTAGGCAGCAAGTGAACATTTTGTCCTCAAAGTTGATGTGTTAGAAGCAGGAAAAATGGGCAAGTGTAAGGATTTG
AGTGAGTCTGACAAGGCCAAATTGTGATGGCTAGACGACTGGGTCAGAGCATCTCCAAAACTATACGATGAGTTAAAATCACTAAATGAGCCTAGATGTCGATGT[C/T]TG
TGCGAGTGATGACCGTACTTGGCGGCGCCGCGAGGAATCTGAGGTGAAGACTCTCCACCTCCTCGTCCACAGGCATGCTTAGCAGACCCCAGCGCTGACCCCTCCGCGTGG
GCGCCATCTTCACACACACATCCCTGTTCCCAGACGCCCTCACGCTGTCCAGCAGACTCGCCAGCAGAGAGTCCCTGCAGACAGCACAGAGACGGCTCTAAC

LG15

ref-47568

0.873

GGGAAGTATGCGATTCGGATGCAGCCTTTAC

LG15

ref-62831

3.611

TTGAACTGATTTTCATGTCTGAAATACAAGCATAAAGGAATAGTTTAGCCAAAAATAAAAATGTCACTGGAGTTATTTGGTAGAATGTTCATACTGCTCCATATAACAAAT
ATATCTATATAACAATACATATAACAAATTGTCATGTGGGGGTTTCAAGCTTCAAAAAGGGCAAAAAAGCAAAAGCATCATGTGTGTTCAAACCCAGGTGAAAAAAAAGT
ATATAAAAAAATATATATTTAGTTACCACTTGTAGTACACTTGTTTCATACAAAGATGGGTTCAAATGTACTACAAGTGGTAACTAAATATATTTTTAATACAGAGATAGTA
TGTTAAAAGCACATTTTGAGTACACTTAGATGTTCT

LG15

ref-31207

4.253

Chr24

39631152

GCTCTTTGGGTCATTAGATGATCGTAGTTGACATTCCCCCCCGCATCACTTCCTACAGACTCGAACCTGAACCCGAACCGAACCTGCGCTGATCCGGACCGGCTCCGGTAA
AACCACCGCCTTTACCAGCTCCCACTCCTCTGGACTGGTGATGGGGGGTCGGAGATGATCCTGATGGACTCGATACGACCGCACGGAACCAAAGAAACGCGAATCGGCTG
CTGATTGATCGCAGTTTCTCTTTTTGTTTGGGTTCGAGGGAGTATGCGTAAAAGCCACGCAGACTTAGCTTGCGCAAACATCTCACAGATATGCGAATGCGCAACATGGGA
GCGTCCCGGACTAGTTTGAAACAAAACTCCCCGCAGTTCGATACGTCATTCCTCTCAAACACGTGGACGGTGCGGAAGTGCGGAGATGTTCACATAAGC

LG15

ref-61212_18 4.549

Chr24

39467031

GAGAGGGAACACCAGATTGGAAAAATAGGAAGGTGGAGTGCTAAAGAGAATGAGCGTGGGTCGGATCGGTCGCTATAGTATCGTGTCGACGGAGGAGGATGGTCTGCGT
TTAACAACCATGCATGGCGGAGGGATGAATGGATATGGCAACGGCAAAATCCACACTCGACGGAAAAGTCGCAACCG[A/G]TTCGTGAAGAAGAATGGACAGTGCAATGT
GCAGTTCACCAACATGGACGAGAAGTCCCAGCGCTACCTGGCAGACATATTCACCACTTGCGTTGACATCCGCTGGCGCTACCTGGTGATCATTTTCACGTTCGTCTTCGTG
GTTTCCTGGTTGGCGTTCGGCTTGGCGTTTTGGGTTATCGCG




LG15

ref-22977

5.374

Chr24

39594463

TATCTCTATCATCATTATCAACCAGTCGATCATAAAACACACGATAGACCTCATGGATCCATAACCGGATCAGCTTATCTCCTTCCTGAAGAAAAAAGAAGCACAAAACTC
AGATTCTGTAAACTATTTAGTATATTTACTTTGCCTTTACAGAGAAATATACACGTGTGCATTTACCTGCATGTGCGCCGATGGACAGAGCATTACGCCCCTAATCACTCTC
GCAAAATCTCGCAGGTTGAAAATATAATGAGATTTAGACGGTGTTGGGAGGAAACTCTCGATTGCATCCTTGTACACTGCCATAGTAGCTTGAACCATGATTTTACCCAAC
CTACAACAAATACACAGTAGTTACAAAAACAATTT

LG15

ref-38516

6.218

TGCCTTTCTCCGAATCTCATGCCTTATCTGC

LG15

ref-28191

7.3

GCATATGATGCGATTGAGCTGCTGGTTTGGG

LG15

ref-6314

11.996

ATACTCCACACGATGGACATGCAGTTCGCAA

LG15

ref-27424 8

13.39

GCTATAACTCGTGAACGGAATGAGGTATTTTCACCAAATTCAGCACAAGAGAGCTCATTCTGTAGTCGCGTGAAAAAGAATGCAGCAACTGGCCACTTGGTGGCGATATA
ACATGAAAAAAAACATAAAAATGGCTATAACTACTTCACTGTTAGTCCGATCGACTTGAAAATTGG[A/GJATGCAGTGTCTTCGTCTGGGTGCCATGATTGTCTATGAGGAC
ATTGAAGCATCTCAAAAAATATGTCCGCCATCGACCAATGAAATTTGAGCAGCTATCAGACAAGGTTTACGGAGGCCGATCGGAACGAAACTCGTGGGGCCTGTTTGACT
CACAGCCCTAGAGGCCTGTGAGAAATTCGAAAAAAATCAGC

LG15

ref-10059

13.714

AAAATAACCAAATTGCAAAATATTATTATTCAGTATTTCTTATTAAGACAAAAAGGAAGTCTAAGAAGCCCAGATGAAATGAACTTTTTTAATCGTTTCCTCTTTGAAATCA
ACAAGAGGTTCGTTTAGTTATCTGAGCACTTTTTCATATCTTTGTGTTTCACATATTTTTGCTTCCTGTTTGTGAGTGACGATTCATTTTACACACTTCGATCGCTGTGAATCT
GTACTTTCCCAAAGATTTAAAAAAATATTTATTTGAGTCAAAATGTGACGGCCAGTGCCTCAATAAAGACTTAAAACATAAAAACATTTCAACTAAAAATAAACAAAACA
GAAAGGATCCAATCAATTTTTCCAGTCGGCTCATTTCATGGAAAATTAAATAATAATAAAAAACCTACATTTTAAAAGTCATCTATGAAGCTTCT

LG15

ref-53851

15.065

CCATGCCAGAGACGCTGGTTCGAATCCCACTCGGAGCAGGTAGAGTAGGGCTGGCTACATTGGTGCCGTGATCCGGATGGGAGTGAGGTTTAGGGGGGTAAGTGTAACGG
AGGCCACCTAGTAAAAGATGTGTGAGTAAACATCACTTCCCTGGCCTCAAGAGGCCCACTAGCGATTGACGTTAAAAGGCTGCGTCCTTGTTAGCATGCCCGCCTCCTATG
CCAGTGACGCAGGTTCGAATCCCACTCAGAGCGGGTCAAGTAGGGCCGGTTACATTGGTGAGTGTAATGGAGGCCAACTAGTAAAAGATGTGCGAGTAAACCTCGACTGA
CGTTAGAGGTTGCACCCTTGTTAATGTGACCGCCTCCCATTCCTAGAGATACCGAGTCGAATCCCACTTGGAGGATCAAGTGGGGCCGGTTACATTGGTG

LG15

ref-70505

16.578

GTTGTTTAAGCGACAACTGTGCGATTCAAAA

LG15

ref-72252

16.588

Chr2

41111180

CAAAATGTTTCAAAAATAAACTGAGGGTGTCTGCAGTGTGTACATTCAGGTGAAAACACACACACACACACACTGAAGCTCAGTGCTGTATTAATGGGATCTCTCACTGCA
CTGATTTCAGCTTTGGGCGACACCGTGACTCTGAACTGAGGACAAAAGAGCCATGAATAAGAAATGTCCTATAAGGACAGACGGGTCGCCCCCTGAGCACGAGACGAGCG
CTAATAAAGTCTCTCGTATAATGAAAAATGAGTATGAGTACTGCATGTGCACTTGAGCGGGATGATGCTTTTCAGGGCATTTCAGTGAACTAGCAGCAGAACTTTGGGTTT
GAAATTAGAAAACACTTCCAAATGAAGTGGAGACGACCCTTTCACAAGATGTAATATACGTCCCCAGAATGTGTCTGTGAAGTTTCAGCTCAAAATACC

LG15

ref-28486

20.071

GCATTGAGATGTAAAGATCCTCAGTTTGAAATGCATAGTGTTACGACCCTGGTCCAGGTCAGGGAAGCAGCATAAATAAAATGCTCTGGAAAAATCAGTTTCAACAATTTC
TTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGTTTAGTTTCATCACAAAGTCAAAAAAATAAATGAAGCAATTTATTCGGGGCTGGGCAAAGCCAAAACAATAAACAAAACG
GACACTAAACTAAACCCGAATTATAACTAAACATTGTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACAAGAAGGGCCTACCTCCTGGCTAATTCAACA
CAGGAGAAAAGATGTACACAAAAGAAAAAGACACCCA

LG15

ref-54000

22.744

AACGTGCGTGGAGCTAAAGACAGACCAAAGGGAAGGACAGTAAACTGATATGCGATTCCCTCTGGTTCTTGGGAACCAGAAAATAACGACTGTAAAAACCACTCTCGCTC
TCTTCAGGACGCACTACCTCTACTGCTCCTTTTGTCAGCAGATTCTAAATTTCCGTTCTCAGAAACATGGCGTTTAGATCGTGAACTGCAGACATTATCACGCCGTTGAAAC
AGTGTTGTCTGCGAGCAAATTGCAGAGTGTATCCCTTTTCTATGATATTCAAAACCCACCTTGACGCGCCTGGCAGCGCTCTCCATTTCTCTGCGTAGAGTGCGAGAGGTGT
CATTGTGAAGTGATGTGGCAGCTTGTTTGCGGGGG

LG15

ref-4722

26.262

AATATTCAAACAGAATTATGTAAATTGTTTGTGAAGTGTAAGGGGACTGCCAATCATTTGAGCCATAAATACCATGTGACAACCTTCTGAAAAGGCCAACGTGAATTTTCA
CAGTGCTGGTCTAAGATTACTAATGCTTTCTGCACTCTCTTTAACTGTAAATGACAGGAAATAGGCAGAAATGCATGAGGACAGTGGGGTCATGCTGACAGAGAGATCTGC
ATTAGATCAAAAGTACAAACTTCAAGTGTGACGTGCCTTCACTGTAGCCACAAAAAGGTGAGTCACAATCAGCCAGGGGGTTAAAAATGAGAGAACGAAAGCATCTGCCA
GAGAGGAGGAGAAACATAGGTGTGTAGATCAAAACAAAAGAAGCGGGATTCCATCACTGCGTCATTCTTTCTCATCCATCTCTCCTGAAGAGATCACAA

LG15

ref-24218

27.082

TCCCTGATAACGATCTCTTTGCAAAGTTTGC

LG15

ref-70693_15 28.061

TTACTAAAACCGAT[C/T]JGCTTTGCTTCAGAAGGC

LG15

ref-18532_23  29.923

ACAAAAACTCACTAATGTGAAAATGCCCTATGGGTAATCTCTTGAGATTCATTTCCACCTTTGTGATACAGCCTTCAAAAAATGCCATCAAAAGCAATAGCACTTTGTCCAT
CAACAATGTATAACATTTATTACAGCCCGGAAGAACCAAAGCTTTTATGTGAGACACAACAAATTGGAAAACAGACCTCTTGGTCTAGCCGAGACTCCCGACTGCACTGC]
A/GJAATCACTGAGCTCAGGACCCCCTACTGGCATCATGAGCTTCTAAATGTCTGCCAAACCTGCTTTATTTCACTACTAGTGGATTCCTCTAAATGGGAAAGGAAGCAAGA




CCACTGTTCATTCGAGCCTCTACTTTTGAATACATTTCAAACCGCTCATGGTAAAGGTTGTGGTTTCTTTCGTTGGAGAAGGTTGTCAATGCACAGATTTC

LG15

ref-59035

31.58

CATTGAAACACGAGCTGCGTGCTACACAGCA

LG15

ref-32853 7

32.939

AAAAACCTAAATAACTGACATGGGAAACTTACATTGGTTAGAGGTTCTGAATTTCGGTTTTGATTACTTTTCGATTAATCATCCAGCCCTAATTTGCATAGTAGATGCTAGT
GCCGTTAAAACTGAGTGGTATTTGGTTTGCAGCTTGTTACCAGTGAGGCATCAGGTGTTTGTGTTGGTCGGATGAGATATATGTGTCTGTTTGT[C/T]ITTTCGACATACGTGC
TCCCTGACCTGCGTGTCAGTCTTGCAGTAAACGCATATTTGCAGTGACGTTGCAATAACCTCGCTCCAGAAACGGAAACATGAGGGTCGGACACCAGAATCTAAAAACAA
ACATTGGTTTCTTTACAGCTGACTTGATTGCCAAGCTGATTTATTTTGATATTGAATAACGCCCATTAAATAATGAATAATACCCATTAATCTCTAATCA

LG15

ref-42415_23

33917 Chr24 3931906

AATAACGCTTTAAAAGCTATTAAAATGACTAGCACGACTGTAATAACGCCAATGTTAATTTTAATTTCTAATTTAATTGTACAGTAAACAAAATTATAAGAGCAAATCTCG
GATGCCAGAGATAAACTTACTGTAAATTAAATGTTCACAGTTAGCGGATATAGTTGCATTTGTCCAAAGCAAAATTATCG[A/T]JCCCGCCTACATCATCTTTCCTACCACAC
GGAAACGTCGCCGAGAGCGTCTACTATTGGTCAACATTCTGACAAGAATGCGTGATCTGATCAGCCATTGGCTGAGAATGCTGTCAGTCACAGCATGTTGATGCAGGTTGA
GGAGAGGACGTGCAGGAGGAGACCGCTGGAAAGAGAAGA

LG15

ref-45178

34.763

CACTGTTTTCCCATTCTGTTTCCTAGGTTCGCTTGTGTTACTATGGTGATTTAATTGTTTGATTCATTCCCTGCACCTGTGTCTCGTTTCCTTGATTAGTGTCTTTATAGCCATG
TGTTTGTCTCTTTAATTGTCAGATCTCATCATTACTATTGTGGTTGAAAAACAAAAAGCTGCTTGCAAATAGATCCAGCTCTTTTCCAACCCCAGCGTGGCACTACTAGCAT
CTATAAATACTTTATCTTTTAAATAATAATATAGGAGAATGATATTTTGATTACACTGAGAATTTGGGGAAAGAGAACTTAATTGTCATTAGAATAATAATATCAAAATGC
AAATTAAAATGGTCCAAATATATGCTTAAAA

LG15

ref-46039 2

3536  Chr24 1227582

ATCCAGACACATCAGCACAGAATTTAGGACTGCGGAGGATGGGGAAATGTTGAGGCTGAGGTGGGAGACACGCTAATTTATTTACGAGAGGTCACAGACACCAAACAAA

CACATATTGGAGTCCTCAATGTAAGGAAATACATGTTGAGCTCATGTTCCCTAATATAACA[G/TICGAAAGGTGCAAGCAGGTCGGATACACACATACTCAAACAACACAG
GCCAAACATGCAGGCTTAAACACATGTAGCAGATGGAGAAGGCATGTGTGTTAAATGGACAGTAGTTTTATTTGTTCACTCACACTGAGCCATTAGCCCTGTTTTGAAAAC
ATAGTGAGTCACCAGCCCAGACAGCAGGCATCAAATTTATGT

LG15

ref-53140_24

36.299 Chr24 22015292

AAGCCTCTAGGCTGCGAGAACACACCGTTCCCCTTCGCTGAGCAATCTCCGTCCTGACAGATACGACACTGGATGGTGAGGAACGTCCCAGACTGAGCTCTGTAATGTGTC
GTTTTGCCAACTCGGCTCTGAAGAGTAGGTGCTAAAGAATTACAGCCCACGGAGACAGCAACGGATTCCACACTGACCTTTAGAGATGAGAAAAGGCCACGAGCTGACTG
CCT[C/T]CACCATCGAGATGAGTTCAGAAGTGTGTCTGCAGGAATAGAGGCATCTCTTCCCCAAACTGCGTTGGAGAGAGAGCGCAGCGCTGGGCTAATTCACAATGCCTG

TTTGAAAATGTCTATAATGATATGTAATTATGGATGTTTGCGAGTTTACCCCGCTGAGCCTGCCGCCATCGAAACCAATGTCGAATTACAAGCTTTAATTTCG

LG15

ref-66526

36.576

TGATTGGTTTTGTTTTACCCCCCACAAGACTTTTGAAAAATTACTTGCCACTGGAAACTTGCTGAGTCATGTTTGGTCAAGACTTGGTGTAACAGTCTGTTAAATGAGGCCC
TTGACGAGACCAGAGTTCACATTCAAGTTCAAGCCCATGTCTTATGGCAATAGGCATGGATGACTGTCTTTAGCGCTACCTTTTGCACTGAAGCAGGACGAGCCTTCTGCT
GAACAGGCTCCCCATTCCAACAATCATGTCATGGAGGGAGTTAGACATATTGTCCATGATGGTCAGCAATTCGGACATCATTCTCCTCTCAGAAGCAAACTTGAGAGGTTC
CAAATCCACTCCAATGACAAAACCTGTCTTCCTAATTAGTTTATTTAGCCAGTTGGCATCTCCAACTCTAATTCCAGTACCTCAGCACACTACAGCA

LG15

ref-29197

37.875

CTGTCTCTTTACGACCACAACAAACGGGATACTTTTCAAACGCGCATTCCAACTTCGCCTCAGCACCAGGCGCAAGTCAAACGAGCGCGGAAAAGGTGTTAGGTGACGAT
GAGGGAGCTTCAGTTGAACACTCAGAAAAATGAAAATGACTATCCAATCAGCCGTTATACTGTGCTCTCGGGCCGGCGCGCACCCAAGCACGCGCGGCGGCGTGTGGCTG
CAGACTATTACTTCATTATAGCTTAAATAAAGCGCAAAAGAAACTACGAGCATGCACCGTCGTTGTTCTGTTGTAAATTAAGTAAATGCGATTAAAGCTGCCTCAAA

LG15

ref-45671_32

38.109

ACTATCACAGACTGATAAAGTCTCTGAGATGAGTCGAGCTGGTGAGCTCTCCTACATGTGGAATCATAAATTCAGTCAGAGTCTTTTGTGTGTCTGTGTGTGCTATAAACCA
CCGAGATTATTTCCAGGAACAGAGGGAGAGTGGAGGAGGTAGTCTTGTGATTCACTTCTGCTGTTGGATTTTGCCCCTTTTCAGGGATCTAATGTGATCGAAGTAGCTGCA
GATTGGGGT[C/T]IGTCACCAGGGGTGGTTCTAGGATTTTATCCTCAGGGGGACTTAGCCTTCAGTGAGAATGTGAAGGCCTCTTTAAATCGGCACCACTAGAGTAAGTCAAA
AGTAGCCTAACAGTACTTAAATTGGTACCAAGTCAATACAAACATTTTATAAATGATATATTGATACCACTCTTTCAGCAGTACAGTTCAAATCGGTAT

LG15

ref-52226_24

38.526

GGCAGAAGAGCTGCGCCGCACCACAGACTGGGCCACCAAACAGACTGCTGCATCGGTGGGAAGGTCGATGGCAGCAATGGTGGCCACAGAGAGGCATCTGTGGCTGAAC
ATGGCTGACATCGGGGAGAAAGAAAAGGGCTTTCTCCTCATTACACCAGTTTCGTCCTCTGAACTTTTCGGCACCTCCGTCGA[A/G]JGCGGGCATACCATTTAAGACGTGCA
TTCCGCTGAGATCTGATTCTGGGCCCAGACAGACAGGAGGTCCTGGCCCGTCTCGATTTGAGGATCGGAGGCAGGGTCAAAAGTCCAGTGTTGCCTCTCGGGCACCTCCTC
CTCCTAGGAGCAGGTCCCAGAGAAGGCGGGACTCCAGGAAG

LG15

ref-7240_15

38.635

ATCAGTACATTCAACATATGAAGCTTTCAAGAGCAATACTGGCACAAAAGCCAAGATCAAGTTTCCCTGGGTGCACTGCTATCTTTTCTTACTGTACATTTATCTCCTCATG
AAACTATCATTACTGATGGATAAAGTCATCATCCTGTGCTGCTGAATCCCTCCAGAAGAGAACATGAGCAC[A/TIGGTGTCGAACAGGAGGAAGCAGCTCCAAGCTCTCAC




TGCAAAAGTCTGTGAACTGACAGCAGACATTGCTGAAAAAAGCCCAATATCAACAAAAAAAGTCACAATCAACAATAAAACATGCATTTGTTTTCATTATGAAAATTTTG
CTTCAATTATTATGCAAGACAATTTCCTTAAAAAGATAGT

LG15

ref-7474

38.801

TTTTATAGTATATTTTTAATAACTGTACTTGCAGTTAATTTAATGTCAATGAAATAAAATGCTGCTTAAGTATACTTAAAGAGAGTACACTTTCATGACTAAGTTTCTTAAA
GGATTAGTTCACTTTAAAATGAAAATTACCCCTAAGATCGAACACATTGCTTCACTTCAGAAGGCCTTTATTAACCCCCCGGAGCCGTTTACTTTATTTTTAAAATTAATAT
TTTAAATCATTATTTTAAAAATCCTTTGCCATGTTTTAAACACTTATTTTGATGTGTTCATTAACGTACTAAAGCACTAAGTACTTTTAACTGTAATGTATTGTTTGATATTAC
ATTTAATTTAATATATTTTAAATGTACTATATT

LG15

ref-1798

39.035

TACCACTCTTTCAGCAGTACAGTTCAAATCGGTATACATATTTTCTTAACTCTTTCCTCCCCAACATTGATGGAATTTTCCGGCTTTCTGCGTTTTCACTGTTGTACAGTAGG
AGGCGCTATTAGCGGCTGTTCACATATCGTGTCTTTTGTGCGCTCAAATTCGTTATTTCAAACGTAGGCGCTCGACAGGCGCGCTCATAATGGAATGCGACACGCATGCAG
TGCATTTTCCAGGCGCATCCAGTTGAAAAATTCTCAAGTTTTCAGAATGCCGCAAGTGCACCGCAGGTCATGTGACAAGAACCAACTGATCAGCTTCGCCCTTTCCGTAAC
AAAACACCGAAAGCTCAGCCGAACAGCTGATCATAGGGTGGTTTTTATATCTCACCTCCATAAATCTATCTAGTAGTAGATATAATGCAAGGGCTA

LG15

ref-73239

39.722

CATAGATTATCCCAATTATACCATGGTCATTTGTAAGCACTTACAAGTTAAAACTGTTAATGATGTTTGCAGTACAATATTTGACTGGAAGGGTAAAAATGCCCTCATGCA
GCTCATTAGGTCTAGCATTCTTGCCCACTTTAAATCAGACACAGAGATGAAGTAGTGCGGTAACACATGCATATTCATCGACAGAAACATTAGCAGAACTCTGTCTGTTTG
TTTTAGGTGTTGTTTTTTCACCAAACCATATTATAGATTCGTCATCAGATTTGAGATTAACCGCGGTGCGAATGTATGCCGAACTGGAGAGAACGGTAGGACCGTAGGAAA
CAGAAATGATTAGTTCACCTCTCGAGTCTTCTGGTC

LG15

ref-64554

39.928

Chr24

15125308

TACCTCTTTAGCGTATGCTTGCCTTTCCTTTCAAGTCAACAAGTGCATGCTCCCCATTAGCATGCAGGAAAGGCGACCCGCAAGCTAGTCCTTCAAAACCTCAGCTCGCTCC
ACATGGAGAGTTCTTAAAGGGTCTGAGAGAGTTTGCATTAATTACACCTGAAACAGCTGGAGCCGCGCAGAATGTAATGAGTCAGCTATAGACTGTCTCGAGCTGAATGC
AATTACCAAGTGCTCAAAAAAAAACAAAAAAAAAAACAAGCTGAATGCAATTACCAAGTGCTAAAAAAAAAACAAAAAAAAAAACACCATCGATATTTAGCCTGCTTTA
GCTTGTAAAACATGGTTTGCTCATTGTCTTTAAACTGAGTCTATCCTTTTTGGGCCGTTTGGGTGTTAAGAACTCTGTGGATTGTGTTGGGAATGAACAC

LG15

ref-58466

41.367

AGTGGTCTTACGAGCAAACTGCTATCTAAAG

LG15

ref-69422 23

42.484

Chr24

24090813

AATATTCGCAGAAATACTACAACTTTTACTTTAATCTTGCTAATATTTCAAACTGACAATACCGAAGGGCTCCTACCCGCGTGTTTCTCTGCCTGATCCGCAGGGGAAACAT
TTTCAGCATGGTTCTGTCCACATGTCAGTCACTCCACGCTGTGGACGGCTAAACCAGAACCCTTGTTCAGCGTGGCAGGAGTGGTCACTTAGGCGGTCCGACTGTGGTGC[A
/G]ITTCATCCATGCATACAAAAGACAAGCAAAAGGAAACGCCTGCCCAGGAAGGGCCTACAGCTGCAGGTCAGCACCGAGATTAGAGCATGTCCTGCCCTGGTTTCCTAGG
CAACACCTGCACAGGAAGAGGCACATCTGTCCAAAGAGAGCATCAATAATATATCACCCTTGAACATACATGCTGTGGGGCTGTATATGAGTGTTTATACT

LG15

ref-51177 4

43.304

AGGAGCCACAAACAGCTCCTTTCTTTCTTTTAGATAGCAAAGGGTGCAATGGCCCTGAGGTGCCCATTTTAAGTTATGCACTAAGCATGATAAAGACCTCATATTTGCAAA
AGAGTTGAATGACCAGTCGTGCACTCATCCTGATGGCATTCAGTCGAAGTTATGGGTAATTAATGGCAAACTGGCCAAAATTTCACATGCCA[A/G]ITTTCAGCGATGGAGG
TGCAATTTAGTTAATAATGAGTGATTCATTTATTTCTATATAGGCTACTAAGTAGGAAGCACCAATGCAATACTAGAACCCCTTAAAATGCCCTAGCAACCACCCCCAACA
GTACAGCGTTATGGTAGAGATTTTTGCACAGGTAAAATCTTCTTGGGTCTGACGTCATGTGACAAGCACACTTTGATTACCTTGAGATGGGGACATTTGGCA

LG15

ref-39836_9

44.595

Chr24

28243673

ATGAAATAAATGAGAATTAATGCACGAGATTAGTTATACTACTGTTTGAAACTACTAAAAACATATAAAAGATTATTATTTAATATATATATATATATATAAACAGAATCT
ACTGTATACTGCAGTACACATTCAGTACTCTAGTATTTCCTTCCGAACATAGCCAGTGTGTCCTGTGAATCAAAAAGCGTGTTCAGAGTTAAAATAC[A/GJACGATGAGGAT
GCAGCCGAAAGCTGCTGGGATTGTCTCTCGGCCTGATGACATTTAACCATGTGTCACAAAGTCCAGCTGTTCTCCCAGCAGGCACCATCTACATGTCATAGTGACGCCTGT
CAAAATCCATTAAACTGACCAATAGGATTGCAATTTCTCATGCGGTGTGTGACATTCACAACACGTCAGAGTTAGCGCTTGCTGTTCTCATTTTCAGCACA

LG15

ref-4352

45.074

TAAGAGCGTCCGACTCCCATGCGGCTGATTG

LG15

ref-6204

45.777

CCATGAGTCACGACACAAATGCCAAATGATT

LG15

ref-54188

46.465

ATACCTTCAGCGACAATTATGCAGGCAGAGT

LG15

ref-5921_10

47.706

GAAAAGTGTGGAACGCCAGACTATAAATAATGGGGGGGGGGGGGGGCCCTTGCCCTTATGAATCGCGCTTCATTTTTTTATTCGCATCGATTCACAAATTTCAAAAATCGA
TTTTCTAAAGTGTTACACTTCTTTAACGTTGCAGTTCTACTAAAAGTTATTGACATTAGAGTATTATTAATCACAATAAGCAGTGAAAAAGGACTAAT[A/G]JCGATGCTCGT
GCTGACGGACATGCAGCCAAAGCATGAACACAGATGTCACCTCTCAGATGCATGCGATGCCAAATTTAGTTCTCTTTCACAGCTTATTGCGCTTGCATGGTCAAATACACA
CACAATTATGTCAAAACGCACATCGTGTGGAGTATTCACGTAAACACAGTCTGTTATGTCCAACGTGAACGTAAACAGTTAGGAGAAAATCGGATGTGTAA

LG15

ref-6103_10

48.5

Chr24

33468944

CATTGTCGTGAGGTGGTTCAATATTTCATAGTGATTGTTTGTTTTGGTGTGACTCAAGGTATGAATGACAGTGTTCCTCTGGTCAGAACATGCTTTGTTGGGTTTGTTCACTG
CTGTCATATTACAAAGATGTGATTGTCTGCTCCAAGTTAAACACAAAGAGTGTGAGAAACTCAGACTGAGCTTTTGTGTGTCGGTAACCTGAGTCT[A/G]JCGAAGCCCCTGC
TGGTGCACAGAGAAAACACCTTTTACCCTTTAAACAGGGCTGTTTAGTCTTGAAGTGATAATTAAATAAGCTTAGCGCACCGCTGTTTGAATTTCACCTGTGCTCCTGTCGT




TTCTGTCTTGCACAACATCAGAATCGTTCGTAAACACGTTTATTGTAGCGCGGCACTTCCAACTTGCTCGCCAGCGCCAGCATTTTTTATCATTTTCA

LG15

ref-52768_15

49.437

ATACGCAAATCGAT[G/TJAATATGCAAATGAGCCC

LG15

ref-26040

50.762

TTTTTTCTCTCGAGATGCTTGCACCGACAAA

LG15

ref-73249

51.792

Chr23

45811650

TTCTGTCATTAATTACTCACCCTCATGTCGTTCCACACCCGTTCATCTTCAGAACATAAATTAAGATATTTTTGATGAAATCCAAGAAGTATCTGACAGCAATTTAACCACC
ACTTTCAAGGTCCAGAAAGGTACTAAAAAAACATTCTGTTAGCGCTTCCAGGTTCTACGTCAGAACGCCGGCTCAGTATTGGCCGACATTGTTCACGCCGATGCTGATGCT
GACGCTGACGCTGACGCAGGAAATGCTGAATGTAAACAGCGTAAGAGAATGACACAGAAGAGAAGATACTGTTGAATAAAGCACGCAAAGTATTCTCGTCACTTCATAA
CATTAAGGTTGAACCACTGCAGTCACGTGGACTATTTTAACAATGGCACTGTTCTTTTACTGTGTACAGCTCATGATCCAGTGTTTTCAGTGTTAGAAA

LG15

ref-12582

51.862

AAACCCCTCTTTCCCGGGTCTGGGGAACCATCCAACTTGCCATCCGTAACAGAGTGGATGCGACGTAGAGAGGAGACCTGGAATCTAGCCCATCACCGTCTACAGTGCGC
AGTGAGAAGGCAGGAGGAACAGGCCAATCGGCATCGACGCCCCAATCCCGAGTACACCATGGGGCAATGGGTCTGGATGTCAACAAGGGACCTTCGTCTACGACTCCCAT
GCAGAAAACTCAGTCCCAGGTTTGTAGGGCCTTTCCAAATTGTACACCGGAGGGAGCCGTCACCTGAATATTGACTTTCCACCATTCGGACTACGTTTCCCATAGGCCCTC
ATTCCTGGGACTGATTGCGCACACACCTGCACCACATCACACTCACACTATTTAAGCCACACACACTCACTCACACTTTGCGAAGTCTTGATTTGCCCCG

LG15

ref-72966

52.395

ATTGACGAACCGACCAGGCTGCCCGTGTTTC

LG15

ref-25368

55.253

GCCGTGTGCACGAAATAGATGCTGACACTGT

LG15

ref-62327_26

56.52

Chr24

10005461

ATATTACAGCCTTATTTAAAGTCTGATTTCGATAGCAATTCTTTCCATATTCTAAACAAAGAAAAGTTTTTAGAAAAGATCACACTCCTGTTCTACCTGCTATTAAAAATGC
ATTTTTAAATCATTGTTGTTCTGCCCTTAGCTGCATTCCTGATGTTGATAAGCGCAAGCCTGCGCAGGCAGCGGTGTCGAAA[C/TIGAAGTGATTTAAAGACATCATAAGGC
CTTTGTTGTTCGCTGCCTGCATTGTGCTTTGCTTTAGCCTTTGAAAACACAAGACAGAATGTGTACGCATGTAACTGAAAAACCAATTCGGGGTGTAAACCAGGGCTCTGA

GAAAGTGTGTAAAGGAAAAAGAAGTTTCAATGGAATGA

LG15

ref-67841

57.994

GCATATGACCCGAGATCCATGCCCTCCACAG

LG15

ref-37374

58.501

CATCTCCAGTCGAAATGCATGCCCAGATATG

LG15

ref-58643

60.145

TGTGAACATACATTTGTAAATTATAACTGTAAGTGTAGAAAATAGTAGTATTTGCTAATTTTAAAAAAATCACAATTTTTTAATTGTAGTTTATTATTTAATTTAATAAATTA
AAATTATTATGAATAAAAATGGGGGAGGGCTGATTGTCTTTATGCAAAAACAAAATATCTTGATATTTGGAATATGCTACACACATATGAGATACCTTGATGTTTCTGCAC
TTCCTCTTGCAGTATTTGTGTTGGGTTTAGGTGGACAGCATGTGCTTATAGCTCCAGGAGGACCTGTTGCTAACAGTGCCGATTTCTCTGCCTCGTGTCTCAGTTCCAGAATG
TTCTGTCTCTCTTGCAGTTGCTGAATCTGCTCCTGTTGCTCTTTCAGAAGGCGCCTCTGCTCTGCTACAGTTTGCTGCAGGGCCACATGGCCGT

LG15

ref-29704

60.674

Chr24

16821502

GAGACGCTGTAGCTGAGTCTTTGTACCTTCTGGACAGTTTAGGAGACAAACGTTTACAGGTGTGACAAGTAATACTAATACTGTTGAAGCTTTTAAACTGTAGGCCAGTGC
TTATTTAAGAAGAAAAAATCCTTTTTAGGCTTTCATTGTAGAAAGGAAGGTTTGTTATTTGTTCCAAGCATTGGCGTTCTCATAAAAAACGAATACAGACAACCTTTTTGCT
CTGACTCATTGCACTGTAATCATCCTGTAGAGCACATAATACTCTTCATGTTTCACCACATTGTCTTCTCTGTGACGTTCTTCTGTATCCCTTCATTCTGTTCACAGGAAGTC
ATGTTTTTTGAGTGCGTATTCCACGACAAGTAGTCTGCTTCGTCTAGGAGTGGTTAGAAAAATGAAAAGGAGACTAAATGAAGTGGAGGAACTCA

LG15

ref-18486

60.779

Chr24

21229760

GGCCCACATCCATAACAACTGGTTTTCGGATCACTCTTTCTTTTTGGATGAGGGGAAAGATCGCTTTCATCTGATTTACAGGGAAACATCAGACTGATTTGTTTTACATTGA
ACGTGTTTATCAAAGATGGGGTCAGGATTATTTGATTCGTCTTCATTTCAAAACTGGCCGCAAAATGGCATCAGATTCAGTTTCCAGAATTGAAATTTTGCCATTTAATTTA
GCAACCAGAGACTTTTTTTATTGGCTACATTAATTTTAGAATAAAGAGCTGTTGAATACTTCTCATATTGATCGTTTTTGTTTGAAGGATTGGAAAGCTTGAGGATTTAGTC
CTGTGGAAATATTCAAAGAGATGTTTTTGGATC

LG15

ref-2659

61.502

GATTTTTGCGGTTAATCTGAAGACTGTGCGGAATTCTTCTGAATGAGATTTGTGGACATGTGGGACATATTTAAGGCCCATTCACAAAAAAAAGAACAAGATGCAGGGCA
GTGGAACTGGAAAAATGCAAAGTCTAGAGAGACTAATTTTTTTTCAAAAAAATTTTTAGCTTGAGAGCTGCGTTTTTTGAATGATGCGAGACACTGCAAACGATGTGAGTG
CAACGGTCAAACACGTCTGTCTAGTGCTTATTTACATAGAAAAACAATCGAAAAGCACCACTGCGGAATGCAAAAACGTATGAGAACGTCCCCTTATAGATTCAGTACTG
AAAATGCTGACATGCAAAACAGTTTACACACAAAATGACAAGCTAAGATTTTACACTGATATTGAGCAAAATGCATTTCTCAAAAAAGACAAAATTGATC

LG15

ref-11175

61.888

Chr21

19505683

GTTTATCTATTGTCATTTTTGCTTATTAGTATGGTTGAATTGGATCATCGAAGGACAGCAGCAAAGACATTGGTTAATAAAGTAAGATTAAATACAAAAAGTATATTTGTGT
AATTTAATATTCTGAGTTTTTATTCATTTTGAGGAATACTGACTGTTTTTGTGCAAGTGAGATTAGTAAATGCTCACAATAACCGTCATGTTTACACACGACGTCTCTGCACT
TACTACTGATTTCTCTTTCAACATGGGGACAGGAGAGCTGTCAGTCAATATAAGGGAAAATAAAGTAACTTGTATTACTTATTTCAAAAAGTAACTCAGATATTTTATTGTA
AATTTAAAAGTAATGCGTTACTTACTAGTTACTTGAAAAAAGTAATCTGATTACGTAACTCAAGTTACTTGTAATGAGTTACCCCCAACACTGT




LG15

ref-53661_25

62.635

Chr24

23417958

TAAATATGTAATGCATTTATTAAATATGCAATAAGTAAACATACTTGTATAATATCATAAACATACAGATATATCTAGTAATTATGCTGATTTGGATGAAGCTCGTTTTCAA
AGCAAGCTTGACAGCACATCAGACACATGTCAAATATGGACCCGTTTGATACTCTGACATATTTTAACGTCTAATTAAGCTCATTAACAGCTGATTAGCGATTGCCTTGCCC
[A/GITGGCAAAATAGAGCCTCCCATCATTTGGCCGGCTTGAGTTAGCTGGCAGGGGAATAGGGCGTCCAGAGCTTAACAGGCCTGCTTTTGTCCACACTGACAAGCAACAT

GAGGAGGCCAATGCTGTTTTATTAATTAGTCCCTTTGAAAGTTGAGCCATGTGGCTACACACATTACGAAATTTGTGAGGCTGCTCCACGCATACACAGT

LG15

ref-70420

63.221

TGTGTAACTTGGGGTGGAAAAAGAGAAGGATAAAAAATGTTACTAATACATACAGGAGGTAACATAAAAGTTTATGTTTTTGAAAGAAGTCTACTATGCTCATCAAGGCA
ATTTATTAGATCAAAATGTTAAATGTAATTCATTCCTGTGATGTAGGCTTGCTGCGATAGTTGGTGTTGACAGTATTATCGGTGTCAATGGTTACATCACTTGACCTCTGCG

GCACTGCCCTGAATTGGTGCTAATTTGAAAGCAAAAGTAAAATTTGCACGGCCGCACGGGCATTCATAACGGTGCGTGTCTATTGGCGCAACGTGTTTTCAGTTCATTCCT

ATGGAAGCTCAACTTGGTTGTGCGCATTTTAGTGCG

LG15

ref-32703_10

64.034

CCACTTGGG[A/G]JCGATCGAGATGCTTTGGCTTCA

LG15

ref-12399

64.622

TAGTCCATTGCAACATACAAAACAACTGGTCTAGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGACAAATATATTACAGTACTATTAATACAGAAGCCCTCTTAGGATATTCACTGC
AATCGATGACAGCAGTTGCGTATGAAACAAGAGGGAGCGAGTCTGCAGTGTGGTAAGAGAACCATGAAAGTAACACCAGTGTCTGCATGAGCGGTCTGGTCTACACTGCT
GCCCTGGACAAATATTAGTGAATATTAGGAAATATTAGACCACTAATTGTCACAACTGACCAATCAGAATCAAATATTCCAGAGAGATATGTGAGCAGTCGTATGATGGG
TAACAATTTACTATCGGGAACACATTAACTATTAACTATGACTTTTGCCTCAATTAACTCCTAATTTACTGCTTATTAATAGATAGTAAGGTAGATGTTAT

LG15

ref-57033_4

66.004

Chr24

20386182

AATTTTGCTTTTCAAGTAAACGTATCTTATTTTGAGGATGTACAGATGTTTTTATTGGAACTCAAGACTCGTTTTTGTAGTGTATGGTTGCCAGCTCTTGACTGAAAATCTCA
AAACAAGTGTTTCCAGTTTGCTGCCTTCTGTTCATGTTATTAAGCAGCAATGTATTTAA[A/CJATGGATGCACTGTACTCGCTCACAGTTATTTTCCTATAAGCATCAATCTT
AATGCTTATGCTAGAGCCTCAATAAGCGGATCAAATTATTTAATGCCACTGAACCTGAAATCAAAACACTGAAAAATGGCTTTGCCATTCCCTGCCATTCAGATCCCAGGT
TTTGTAGCAATTTCTTCATGTCAAATAGTTATCATG

LG15

ref-4463

67.5

CTGACTCCCGCGACAAAAGTGCCCTGATCAT

LG15

ref-64856_2

68.349

G[A/C]TTTCTTCTCGATCTCAGTGCAGCTTTTGAC

LG15

ref-71743

71.313

Chr24

24350597

CTGAAGCTGTATGCTTGTCTTTAATATTGATAAAGATTAAATATTAATCCTATCGTACAGCATTTCAAGCCAAAATATCTATTAAAAAGATAGTAAGACAGGGGAATACAA
AAGAGACATGACTAATGTGTAAAGCAAAATGAGAGGTGTCATCATTTATTCACAGGGTGATAGTTATTAGCAAATTAGTCCTCCTGTCAGATACACCTCATTCATTTACAC
AGGATGTTTATCATTATAATTAAGATGTAATTTATCATCAGTAATGAGCCAGATTAAAAATAAAGCATGCTGAATGCTCGACATAAGTGCTTTCTAATGCTGGTATAAATG
ATGTTTCAACCACCTATTATCTGAATATATAAATAAA

LG15

ref-48971

74.368

CTTTTGATCAATTTAATGCACCCTTGTTGAATTATATATATGTAAATAGCATGTTTATCAGTACTATGATATATCATAAACACCATGGCATTTCCATCTGATATCACAGTACA
CTTTTGTCTCATGTTCTTCTTCCAAAGAACATTAATTACGTCTAAATTGGATTTGTTAATTAAAGTTTCTCTCTCCCAGAAGAAATCCCACAAGCCCCGACATTTCTGCTCAT

TAGTTTCCCTTCTGAAACAGACACTTATTCCACTCATTCAGGTAAAGGTCAGGAGGTCATTAGAGTCATTAATGCTAAGAGAAAAGGGAAAGGTCTCCTTACGCAGAGCGT
GACCTCTGACGGCGGCCCGTCCTGTCCTCATGCTGCCTGAAATCCAAGAATCGCTCAGCCCTTGACCTTGTCTCACACACACACACACACACAC

LG15

ref-8824 1

75.656

Chr24

31475688

TCCGATCAGCTGTGTAGTTGTTTCTGGTGTGGTGTGTAATGAGCTCTGTATAATGTGCATAATCCCTCTTTTTTCAGTATCAATTATTTTTTGAGTTCAGCGATCGTCTGGAA
AGCATCATGACTAAGGCGTATATCTGGAGGTATGTATGAAAATGTGAGATTTTTATATGCAATTCTGAATTTTTTTTTTTTTTTAGT[G/TITTTGTGTTGCGATGTTGTTGCTT
ACTAGCCTGTCGTAAGTGTGATATTCGGGTATACCCCACTAGAAATTTTACGCTCCCAGAACATTCTCAGAACTGGTGTAAAGGACCTTTTTTTCAGAGTTGGACGCACTAC
TGGATATCTGCTCTTCTGTCTCCATATCAACTCCTGCCTTTACTATGTAGCATCAGAATATGAGGGGCTGGGCAGCTCTAAATGGACATATGATGG

LG15

ref-10370

78.266

GCAGTGATTCCGAGGGATTTGCTTTTGATTT

LG15

ref-55224

80.588

CGACAATGATGTACTAAAAACGTTTTTCTTTGTACAAAATGACGTTATCAAAACTATCCCCGTTCACACGGATCCGCGAAAATGACTAAAAATGCTGTATTACGCATGCCA
GACAAGCAGTTGGCGATGTCACTTTGCAAAGAAAGACTACGCACCTGCGCATTCGCATTCTTTACAAAGCGCTCGCCTCGCGCATGCCTCGCGCATTTTCATAGTTTACTGC
ACTTTGATATTCTTCTCGTTATTAGCTTAAAGCGGATAATAAATCGGAAATCTCGCACATTCACAGAAAACACGTTAAAAAATAAGGCGGACAGACTAAACATAAAATAC
GCATGTGCATGACGTCACCGTTTTCACAGATTCGCG

LG15

ref-43265_9

82.427

TAATAAACAGCCAATATGCAAGCTAATAAGCAGCTAGTTAAAAGTGAGAATTGTTCCCCATACTAAAGTGTTATCAGGCTGTTTAGTGCACACACATTAAGAGTAGTGAGT
AGTGAACACAGACACCATTTTGTTGTGGTGCCCGGGGAGTGATTGGGGGTTAGGTGCCTTGCTCAA[A/G]JGGCACCTCAATCGTTTTCCTGCCATTAATGAGAATCGAACCT
GCAACCTTCAGGTTACTAGTCTGACTTTCTAACCATTAGGCCACGACTGCCCCTATCAGCTGTCATTGTCATCACAAAAGTATTAAAATGACAAAATGGTTCTGAAAACCTA
CACTTTTTGAAGAATATCCTATATTTATCATGATTTTA




LG15

ref-72482_16 83.511

AATAAGGTTTTATTGAACAACACTGCTAAAATATATACAAAATATTGACAATCATCTTATGTTCATTATGTATTATAAAAAATGCCTGCAGAGGGTGCCAGCGGCCTGGAG
ATTATTATACTTTACAGCAGATCAAACCCTTGTTTAATATTGGCCAAACAACATTTCATTGAAATGTCCACTTAATATTTAACATTGGGCCACCCCTTACGATA[A/GJAAATG
CTACAGCCACTGTAATTTCTTGAACAAGAATATGTGGACACTTTAAAGCATGCAAACTCAGAGTGAGGGTTTAAAATTTATTTTGAAATCGTGATGAACAGTTAGCATATT
TAGAAAGATATTGATGTACACTCGTGTTAGCGTAGGTTTATAAATGTCTTACCTTACAAATATGGTGCAAACTGCACTCCCAGATGAACGTTATAAGCAA

LG15

ref-4886 5

88.169

AGAATGGATGTATTTATTTCGATCTTTTTCTATCATCTAGGTTTTTGAAAGTTGTTGATTAGTAGTTCATGTAATAAAGCATTTTCATCTTAGATATTTTACACTTTTTAACAG
TGTTTGGCACAAATGCTTAAGCCATATTCACACACATTCAAACAGTATAGTACTCACTC[A/T]CTGGTGCAGAGCAGTCGCTTGAAGTTTCTGCCTTCTCACTGCAAGACAA
ACACATTAAACACATCACACACCTTTTACATCGCTTTATAAGTTGCATGGACGTGCATTAATAAAAGAATCACATTAAAATGAGTGTTGACAGCTTTGACTGCCACTCAAA
ACTTTCAGGTTTGATAGTGATGTTCAATGGTATTAG

LG15

ref-27195

89.688

GCGGCGACAGAAAGCAAAGGAGGCCAAAGCCATGCTGAAGCTCAAGAGACTCAGCCAGCAGGCGCACTGGGCGGAAGGAAACGGGACGGCCGGCGTCATCGAGCGCAG
CGGGGAGGAGGACAGCTACATGACCAACCCCAACCTCACCATCAGCGTGCCCATCGCTCCCGGAGAGTCGGACGTGGAGTTTCCAGAGGAAGAGGAGGAGGATGATGAT
GGTGCAAGCGAGAGCTCAGAGGAGGAGGAGGAGGAGGAGATAGAAGAAACGAAGCCGGTGAGTGAACGCAGCTAAAGCTGAATCTTGCATACTTACCAACAGGGCTTG

ACAATAACCAAATGCGGGTGGATTTCAGCAGTGGCGTGTAACGCAGTCACTCCTACTAGCCAATTTGGTGGGTTGAATTTTATATATATGCATTTTCAATAATGGT

LG15

ref-26247

91.376

Chr24

36926085

CTGCCTGGTTCGCTCCATCCTTTCCCTGATCTGTGGCACCAAACTCTGACGAGAGCCTCATGTAGTGGGCTGGGATCACAAGAGTTGGTACCATACTACGGTACATATTCTC
CTTCATCTGATCCAATGAGCTGCAGAATATAATCTGACCTGGTTGCGTGTTGAGTGACGTTGGACGAGCAAGGTGATCGGGCCCTTGCAAAACTTGCGAGTACTCCGGAGG
CTTGTCAACAATTGGTGGAGAAGGCGGATCAGACGTGTAGCCGCGGTTATCATTGACGACGTGCCTCCGGCGATAGTCGCGATCCTTCTCGTCAGGGCTGTAGTTGCGTCC
GTAGTCCTCATGTAGAAGATTGCTGTCCAGATTGC

LG15

ref-13808_28

91.467

CCGTGACCACGTCTGACAATTTCGTCTGCTTAATCTTCTGGATAAAAACGAGTTATTAAACTTTAAAACTGTACAAAAATGAACATATACATAAAAGTTAAACCGAATATC
AACTCAAGCCATGTACTTTGAATATTATATCGTCAAAATTTACCTTTAGAAATCTGAGGAGAAACTTCAGTGACGGTTAATGAGATTCCCGCTCTCGAACGATGACGATGC
ACAGA[C/TITGCGCATGCGGAGGTTAATGCGACTGACGTCACGTGATCTCGTGATGGACATTAAAATTACTAGCTAATGATCATTTCATTGTAACTTTTACATTTTTGATATG
TACTTGTATTTTTGTTACCTTGGCATTAATTAAAAAGAAAAAAAAATAATTACTAGCTTGCGAGCTGACACTATTGTCTTTTATTGTATTAAATAATATT

LG15

ref-3710

91.762

ATTATGACAACGACTGCAGTGCTCCACTGAC

LG15

ref-72482_5

91.919

CCAC[C/T]CCTTACGATAAAAATGCTACAGCCACT

LG15

ref-51016

92.861

Chr4

15119581

TTATTGATAAATGTACAACTTAAGATGAGATAAATACACATCCAACCATGAGATGTTCGTGTTGATGAATCTGTCCTCCACCTGCTGGCCAGAGAAGGAACTGCAGCAGCT
GTATCTCTCTCATCTCCTGTTTCTCTGTGTTCTGCAGGTTGACATGGAGAAGATGACCAAGGTCAGCACCATCAGTGGCCGTACCATGTTTTGCCACCTGGATGCTCCTGCC
AACGCCATCAGCGTGTGTCGGGATGCTACGCAGGTATTGTATTTTTTGTGGTTGTTCACATGACTTTTTAAATGTAGCCCATTTCAAAGAGAAGCATTGCTACACTGAATTA
AAGAAAAATGGTGTAGGATTTTCTTTTAAACAGTTTTCACTCAGATATTGCTAGTAAATTTCACAAATAATTACAAAGAAACAGCAAGTAACTCAT

LG15

ref-13055

93.357

Chr24

35940085

TAGTGATGGACGTACGTGTCATATTAGCATTTTCCCAAACGTTGTGAGATGCCGGTTCCTGAGAGCGTTTGCATCTGCTACGCGCCTGTTTCCTCTCGCTGCCATGTGAGAT
GGAATAAACACACATGCACGCCAGAGCAACGCTGTCATGAAGCTTATCTCATCGTGATTAGATTACTGCAGTGGCCTCCTAGCTGACTGCCCAACTAAAACCAACCACCTA
TGACAGGCTGTGTGGAGCACGCCTGCGCACGCTAGTCCGTGCAAACCTCTCTCTCATCACTATTTTGCATGCCTGCTGTCTATCTCTGATGACAAAGATAGACAACCACATC
ATTCATACATGCAGAAAATAGCCTTGATGTATAC

LG15

ref-38139

93.545

AGGTCTTGCACGACCCCGGTGCTGATGCTTT

LG15

ref-46864_6

94.722

AATTTTGAGTTGTTCTTTTCAGCAATTTCATTGTTGCATTATAGACAGGGACAAATAAAACGATAGATAGAATGATAGATAGATAGATAGATATTGCATTATATATATCACT
ACTGCATCTTCTAGAATATTCACCTTCACTGCCAATTGGATCCGTGTTGACTGACGGCTGCGCCATCCAATCCCCTCTCAGCTCGTAGCGAAA[C/T]GCTGCGATGCGTCTGC
TGATGTCTTGATGTGGTGTTGCTTGCAGGAAGAGGGCTGTTCGTTCTCCGGGCATGGCACTGAAGCAGCGCACATGGGCTGGGCCGGGCGTTTCGGATGTCTCGTCTCCCA
CCAGAAGCTCCAGGAACCCATCTCGCTCCAGGTAGAGCTGAGCTCCACCCCAGTGCTGATCCGGCTTGATGCAGGCCGACAGTGGGCTCCTGCTGGACT

LG15

ref-33348

96.001

CAACTGCACAGCAACATACTCACAACCACTCAGAATAACCGATCAACTGCATAACACACTCACAACCACTCAGAACAACCCAGCAACCGAGTAGCAACACATTCATGACC
ACTCAGAACAACCCACCAACTACATATCAACACCCTCACAACCACTCAAAACACCCCAGCAACCGCACAGCAACACACTCACAACCAGTCAAATCACCCCAGCAACCGCA
TAGCAACACATTCACAAGCACTCAGAATACCCAAGCAACAGCATAGCAACCCACTTAAAAACACTCAAAAGACCCCAGCAAGTGAGTTTTGCATAGGAAAACACTGCTCA
CATTTATTTCAAATGTAAAAATCTAGTTTGCATCAGTAC

LG15

ref-24909

97.567

AAGACAGACTCGAGCTGTGTGCCATCAAAAT

LG15

ref-13808_9

99.408

CGCTCTCG[A/G]JACGATGACGATGCACAGACTGCG




LG16

ref-10920

0

CTTCACATCACGAGTGCACTGCTGTATTGAG

LG16

ref-5359

1.167

CGAGTCTGGACGACACTTGTGCAAATCCAAT

LG16

ref-52902_10

1.502

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCCTTGATTATAAAAACAGAAGTCTCACCATTAAAATCCACGTCCCAATCACACAATTATAAT
GTTCTCATTATATTATGTAGTCTATATGACAGACTTGCGCTGCACGTTGCACTTAACTGTATTTTCCTTTTTGAAGTGATTTCAATCATATTTCAAGCAAT[A/TICGAACAGTG
TGCATCTGAAGTGTCACGGCTGAAGGAAATAATACATTATTTATTAGCTTCTATCATTTTCTTTTTGGGCCGATAACAATAACATTAAAAATGATCATATATCGGCCGATAC
CGATATGGTGGCCGATATATCATGCATCCCTAAAAATCTCAAATTTCACTCAAACAATGTTGTTTTTCTCTTACTTAAGTGAAGCCCTGAGGCCGTAGGTC

LG16

ref-52902 9

1.515

TCAAGCAA[G/T]TCGAACAGTGTGCATCTGAAGTG

LG16

ref-10198

5.288  Chrlé

50960357

TCCGATATGACTGTTCACACTGCGGTCGCATTACAAAACATCTGACCTGTGTCGGATTTAGTACCACATATGACACAAATCGGAATTGAAAAGATCAGATTCCATGTGGTT
TGTACTGTTCACACTGTCATGGGAAAAACAGATATGAGTCACATGTGGGCAAAAAAATCAGATTTACCTGCAGCGTGAACGTACCATCTCCATTGAAATCAATGCATTTGC
ATTGGAAAATCTAGCTTGTAGGCGCCCTATTATCATTTCAAATGTGTACTGTATGTATTGCGATTTTTTTTTTCCCCATGCTGTTGATGACTGTAATGTATGATATATTCTGC
CGTAATGATGTAATGCTCATGTCTGCCTCGATGACATAACCAAAATCCTCAGTATCCTGCGGTTATGTGCACACATTAACATTTTGGTGCAATTCT

LG16

ref-62754_25

8.135

CCCATCAATGCGAGTCGTATGCCA[C/T]TGAAAAA

LG16

ref-23578_10

8.724  Chrl6

50791004

AGCGCGAGGCCGATACCCCTGCGGGAGGTCACGCCGCCATTGATCTGTCTTTCTGCACCCTTCTGACTTTCTTCTTCTTTTCTGTCAGAAGATGACACGGGAAATCAATAGG
AAACAGATAGCGAATAAGTTGTTCTTAAAACGCTGCTGAGTGAACTTTTACTTCAAAGGAACTTCTGAAATGAGTTGGAAGGAAGGGCTGTTTGCTG[C/TICGACTTTGATG
CTCAGGCTGTGGGACGTGTATCGTTAGATTGGGGTTAGGAGTCAGAGGAGGATTAGAGGTCAAAAAACACTTTTGATACAATGTCACAAATGAAGGCTGCTCTGTTTTCTA
AAGCTCTTTGTGTTGTGTGAGAGCTCACGGACCGCCCACTGGGGAGGGAACCGAAAGGAACTTACCGATTCCGGTTCTGGTTCCGTTTGCGATTCTTTTA

LG16

ref-5725

9.561 Chrl6

50680022

TAGCGAGCGGAGCGCTGGGATATTCTCATTCCACCGTTCCCTTTCTCTATTGATCTCACTATCTCATCAAGCACGTTTCCTTGAAGATGCATTTTCCACCACATCAACACTGG
GGTTGCAGCACTTTGTTCCAGACATGCAACGGCACAATTGATCTCAGCCTTTCACCACGGCTGCCAGCGCACACCTCGTCCCCGGTGCGAACGCTCTGATGCTCAGATGAA
GGTCTGTGAGGTGGCGGTGAAGCAGTCACACGTGAACTCATGCCCTCTGGAGGAATCTCAGCAGAAAGGGCGCGATGACGCAACCACCAGTGAAATTTGCATAAACTAAA
TCACATGCCGTAGGGATGAAACGTGTTCGCCTGCA

LG16

ref-31412

15.19

AGTTGGACAGCCCATACAGTATAACGAGGGACTCATAGTGGCTTGATGGTGTGATGAACACAGTCTTTCATTCATCAACCTTGTGTGTCCAAACAAGGTTCTAGGCACTCC
GCAGGTCCAACTTTGTGAAAATACAAGCTCCACATAACTGCTCCAGGGCTGCAGAGACCAGAGGGAGAGCGAGGTAGTCGATGCAGGGGTACAAGCCTCCGTCCTTTTTC
CCAACGAAGAAGTGCACGGGCAGTGGATGGATGGATGAATTCTAGCTTAAGAGCCTCCTCAATGTACTCCTCTATGGCCTTCTGTTCCAGGATGGACTGTGGGTATACTTT
ACCATCTGGTAATGTGGCCCCAGGCAGCCGGTTGATC

LG16

ref-47266

17.465

GATACTTTGAACAAGAAGAAACTGAACCCATATGGAAGCCCATTTTTTCCACACAAGAAAAAAAAATAATGTAGGTTATAATCATGACATTAAAAAGTAGAAATTATGAC
TTAAAAATCATAATTATGACATAAAAAGTCAACATGTTGCAGCACAGGCTGCTGTGGACGGAGAGTGGCGCATCTGGCGCGCGCAGAGTCTCTAGTTTCCTTCTCTGACGC
GCTTCTGCTGCTTACGAGAAGATTACAGGCGCCATCTTGGATCAGGGGAGGTTTTTAAACTGGGAAAAGTCAAAGAGCAGGAAAGAAAAACAACTATTACAACATATGCA
AACCCGTCCGTTCGGGCCTGCGGTGAAAATGACACTCG

LG16

ref-65156

18.318

TTGTTTCCTCCGACAGTCGTGCGGTTATAGA

LG16

ref-40371

18.761

TTACACTGTGTTATTGAAAAAGGCTTCAGTATCGAGGAAAAAATGAGTTTTTCCTCATACGCAGTATGAGTGAAGTATCGAAAGGGAACTTGCACTAATCTGTATCACCAA
AAATGACGGAGTAGGCCTATCTTAAGTTGTTTCAGCTGTCATGAGGAAAAATCCATCAAAACACGCCGGCGCGTTCATCGGTCAGAGGGTTAAAGAAAACATAGCCTATT

TAGTTTCATATTTATGTTTAAATATTAGACTATAGCCTAATATTAGTTTTTAAATTACATTTATGTTGATTATGAAAAGTGAACAGCATGAATAAGATGCCCAATATGTCGG

GAGACATGCAGTGGGTCAGACATGATTTTGACCACT

LG16

ref-58873

20.824

ACCCAGCTGGAGAAACACAACATGTGCGTGAGCTGAACACTAGTGAACACACAGTGATTGTTCCCCTCAAACGTTCCAGAATCCAGTCACCTGTATGACGTTTGTTTGTTT
GTTTGTTTCAGGTCTCTTATGGCGCAGCTGCATAAACTGCAGGCGTTGATCAAGCAAACGGCCACCAAAGCGGCGCAGACGAGCACATGCATCATGGTACGAGTGCGTCG
CTCACTCTTTAACTCATTAACACCAGCATCAGTCTTTCATCTGAACAATGTGTTCTTCCTCCTCACAGATTCTCATCTTCTCTTTGGCTTTACTCATCTTCCCGAGTTACAGTC
CGTTCAGCCGGAGTTCCCAGTCACTGGAGGACAGTTATGCTCCGTCCGGAGGTGAGAATAAGTCATTGAAACACCATTCACAATAGGCTTGCCACA

LG16

ref-1900 32

21.403

TGTGGTTTTGCGAAGTGTGTGCCAAATTAGG[C/T]

LG16

ref-26181

23.017 Chrl6

887631

CAGAAAAGCTTAGGCCGAAAAGGAAGTAAATTTGCCGATTTGCAATGGACGCAGACAAAACGATAATAAGATTTTGTTCTCCGCACCATCTTTAAAGTTCAGCAAAATAC
TGGTCTGACGTTATTCGCCATCGTCGCTTTTTCACTGACGTACGATTCGCAATATCCGATCTGTCCACTTACATGGCAGACGCAAATGCACTCATGTTCGCGAACAGTATAC
CACTGGTCACTTTTTTCGAATACCCCTAAACAAAGATTGAAAATGAACTTTCCGGCGAGTATATTGGGACCTTTAAGGGTTGAGCCGGCATTAAAGAAAGCAATCCCATTT




GAAATGGTCAAGGTAATTGCTCCTAACACTGAAACACTCCACTCAACAAAGGCCCACAAGGACAGACATTGTCATGCAGAAAACTAGCCTTTGGAGAC

LG16

ref-50727_28

27.393

CTGGTCACAGCGATACGGCTGCACACA[A/G]GAAG

LG16

1ef-56846_24

27.469

ACATTGCAGACTCCCTTTGCTAAGCTGCCCTTTGAGTCGTAGGGTTGCACCCTCCCCAACCTTCTTAGGTATTAAAGTAGGGTCCCTTGCTCCCCTTTTTAAACCCCAGTATG
TGAACCTAAAAAGCAGAGGCACCTTGCTTAAATACACAGTACTTATTGTTATTCTGCACTTTTCTTAATAAAGTGATGGAAATCTGTCTGGATTCTACGAAGACCATGCAG[
A/G]JCAGGGTGTGAGCATTCGCCCCTTATTGCCTTGAAGTCATTAAGTAGAGCTGCAGCTCCCCTGAGGTTTCCAGGGGGAGTTTATTGCAAGAATCTGTTGCATCTAAGAA
TATGTGCCATTCTTGTACTGCAGCCTCTTAATCATTCTTTAAGAGCTGTGTCAAGCGGATAGAGGCTGTCACAGCTGAGCCATTTTATTCCTTAGAGCT

LG16

ref-16827 18

27.723

GAAAGATTTCTATCTCATGCTGAAATTGCTTTATTGTGGTTTGCTTGGAGGGTTGAGGTCAGTCTAATCTTTAACCTAGCAAATAGCATGAAACAGCTGCAGAAATACTCCT
TTCTGGAACAGAATCCATTAGAGATCGCTGTAAACCGACACCTCAAACACACTTTCACCCAAACAAAATGAGCCTTGCATGATTTTTAAGGGGCGCACCGATGGCGIA/G]T
GCTGGATCACTTAAAGACATGAGCCAAAAAATACAGCAACAATTAAAAAAAAAAAATCAAATAAAGTAAGTAAATAATACACTACCGTTTAAACCGTTTTTTGTTTGTTTT
TTTCAAAGAAATTAATACTTTTATTCAGCAAGGATGCATTAAATTGATCAGAAGTGATAGTAAAGACATTTGCTTTGTTGAAGTTGAAGTTATTTCAGCTT

LG16

ref-44868

29.409

TGGGGTTTATGTGAAAGTTTTTGAATGGTGGCTTGTCAAAAGGCACGATCACGTATCCTTTATTATCTTTTGCCAGAAGTTCATCAACAACCTGGGGTTCTTTTTTCACGGAT
TGAAGATTGGGACAGTTGAACGAGAAGCCAGGAAGATAGGAAAGACCTGCTGAAAAACCATTGATTAGTCCCATTAACAGGTCAGACACGAAACAACGATTTGGATGCT
TTGTAAGAGCTTTGAAGAGCTCTTGGACATTGACAGGAGTTTTTATTTCTTTTTTATGAAGTGTGTGCGACGTGGGCATGCAAATTTCGGGTGGCTGTTCCCGCAGTAACTG
CAAACATGAAAGAACTTACAATTAGGTTGTGTACAGACATTTTCATTAAAATTGTAACATAAAGGTGTTTGTCTTTCGGACTTCACCTGATCAGAG

LG16

ref-69995_16

32.591

AAAACGTTTCCTGACTTTCTCCTCCAAAACATCCCAAAGTAGCTCAATAATATTCAGATCTGGTCACTGTGCAGGCCATAGGAGATGTTCAGTTTCATGTTCATCAAACCAT
TCTGTCACCAGTCTTGCTGTGTGTATTTGTGAATTATTATCTTGATACATGCCACCACCTTCAGGGTGCACA[C/T]JGGTTCGCTAGTCCTTGGCAGTGACGTGCCCATCTATC
ACAAGTAGTGGGCCTAGGGAATGCCATGATATTGCAGCCCAAACCATCACTGATCCGCTCCAGTGCTTTACTCTGGGCAGCAACAGACTGGGTAGTAAGTTCCTTTGGGGC
TTCTACACACCATAACTTTCCCGGATGTAGGAAAGAC

LG16

ref-942

35.349

GAGTGACTTCTGAGTAACTCTTAAGAAATTAATCATTTGTGTGCAGATTGGGTTTATGTAAGAGTATTGATCATGATGAGGTTAGTGCACCTCACCTGCTCGACTGGTGAAG
ACTTGTCATTCTCTGCAATTCTGTCCTCTCCATCATCTGCACAAACACAGACATAAAAGATAAAACAGCAGCGCCATCCAATGGTCAGGATTAAAACTACAACGAAATTGC

TGCAGGTCAATAATTACAACTACTTTGCGCATTCACACACGGACACATAAGATCATGTATATGAATCCTAATTCGATGCTTCTATGAAAGCTTTGATAAAAAAAAAAAAAG
TAAAATGGCTTTCATGCCTTCATGCTTTACATTTT

LG16

ref-2867

36.032

ACAACAAACAATATGTAATAAAACATTGCCAGATTCACATTCAACTGTTTCTGATAAAACTGTACATGCTTTTAGTGCCACTCACTGGACAATTCACTTTGAACAATTCACA
ATTTTCACTTTGTAATATAATTTTGCAGAAATGTTGCCACAGGTACATTTCCAAAGAGCCAGTGTTGGCAGATACTTCGGACGGTGGTCTACAACCATAACAAAATGTCAA
TTGCTCCACAGAGCCCATCACAGGCACCAGCATGCCGAGTTCTGATGATTGATAGTCCTGTATTTTCTGTACCTTCCCATCCTGTGATTTCCCAACCAGAGCCTGTTCATAA
CATGGCCACCACACCTAAGCCATCAGCCAAGATG

LG16

ref-67451_31

37.391

ATTCTTATTCTTCTGATATCTGATAATACTGTAATAGTCTGTTGTGCATTTTGCATAGCAAACCTGTGGACTCAAGTAATGAAAAATGCAGCAGCGTTGTCTGGCCTCCATT
CCTTCATTGGGATCTGTGATCTGTGTGCGCTATTGTTCTTGCACTTCTGCATTATTAACGTGTTGTGGCATTGAAGTCGTTTAAGGT[A/G]JGAAAGTGTTTCTAAATCGCCCCT
CTGTTGTTCAGGGACACGACAGTGGCAAGTTGAATCAATTGAATGGGTCATTTGAGACGTTTCTTTCCCATCAGCCCCTGTTCCCTCTCCCCTTTGCTTCCTGTGCTTGAAGC
AAGCGCCACTATAAGACAAGGGCATTCCTTCACA

LG16

ref-36807_32

37.784

ATCCTCTGAACGATTCATTTGCCTGGTTCGTI[A/C]

LG16

ref-36807_30

37.961

ATCCTCTGAACGATTCATTTGCCTGGTTC[C/G]TC

LG16

ref-33817_9

38.207

Chr8

6483515

AACAATCAATGATGCAAACTTCATCAGATGTTAAAATAAAATAAAGCAGCTCTACAGAAGACAATAGTGTCGTTATTCAGCTCATTTCACTTCAAGTTTTGTTCTCATCCAG
TCGTGTCAGTGCAGTCAAACCGATAACGTTACTGAATGTTAAGTGTCTTTTACAGCCCAACTAAGCAAGCCAAAGGCGAGCGTGGCGAGATTCATT[C/T]JCCGATCCACGTG
CTGCGCACACGTTTGGCTGTGACAGCGGGCCTCAGCTACACAATATTAACTCCACCGGTCTTTGTGAGAGCAAACAAAAGAAAGACAGCTCTCTCTGCATGACAGATCCTT
TCTTTATCCGTGGAGTTTTCCTTCCTATTATGTCAAAACCTGCTTGCTTGTGATTTGTCCATCACCTGTGTGACTGTTACTAATGGATCATCCTGTACAG

LG16

ref-29748 27

38.258

AGGGCAACTTGCTGCTTGTTTGTGCAGCTACTGCCGTTTTTCCAAGTCCTCAGTACCAGAAGAAGTGTCAGTACTATGACAAGCCTTCTTCCCTCACCTGGAGAGAGGAGAT
TTAGATTAAGAACAGCAGAAGAGGACTGAGGGAATTTGGAAGAAAAGCCTGCTGAGCGGAAGCGTTTGCACACGCATCGGCTCA[A/GJAATCAGGTGTGAGCTGCACTTC
ACTGGTTTTTGTGAACCATTCTGCAGATGAGATTGACTTGAAGAAGGGAAGACATGAGGAGTTTCACTGTAGGCTGATGGCTCAGATGTGTGGCTTTAGATGCAGTTTCTT
AGCTACTCCGTTCCATGTGTCTGTCATGTTACAGAAATTT




LG16

ref-38964_31

38.433  Chrl7 41049147

TCCTATGGATTGGTTTGCAGCGATCGAACTGAAGGATGCATACTTTCATGTCTCCATTCTTCCTCGACACAGACCATTCCTTCGATTTGTTTTAGAGGGGCAGGCATACCAG
TACAAGGTTTTCCCATTCGGGTTGTCTTCACGAAGATTGTGGAGGGGCATCTTGCTCCGCTCAGGGAGCAGGGTGTTCGTATCCTCA[C/TICTACCTCAATGACTGGCTGATT
CTAGCTCATTCTTGAGAACAGTTGTGCGAACATAGGGACCTGGTGCTCAGGCACCTCGCCCATCTGGGTCTTCGGGTCAACTGGGAAAAGAGCAAACTCTCCCCCGTGCTT
TTCTCTTTTCTCAGTATGGAAATAGACTCGGTTGCCA

LG16

ref-68349 2

38.692 Chrlé 50737043

GTTTTCAACATTGATAATAATCTGAAATGTGTCTTGAGCATCAAATCAGCATATTAGAATGATTTCTGAAGGATAATGTGACACTGAAGACTGGAGTAATGATGCTGAAAA
TCCAAATCTTTCTATATATATATTCACATTTATAATTTGAAAGGGAGACAATTTTGCTTAAACTTGCCGGTTTGTACAGAAAGATGTGTG[G/TIJAAAAGAGTCGACCTGAGT
GCAATCAAAACAGTATTGGATGGAGGGGTCTGACTCACATGGTCCATCAGTTCTCGGACCATGCCGTTCCACTGGCCCGTGCTCTCTTCCTGCGCTCCGTACTTGCCGTCCT
CCACCAGTCGCACCTCATAGGTGAAGCCCAGGATGGCAGCCAGCTCTCGCAGCAGGTCGATGCAGAAGCCCTCGAAACGATCGTTACCGTATAGCGGCTT

LG16

ref-48846

38.73

AATCGATCAGAATTAGTTATAACATATGCTTGAATGTGGGATGTAATGCCATATGAGATTAAAACATGCTATATATTTTTTAAACGTATTAAACTCACTACAATATTATGTA
TCTCATGACTTTATATCCCCCATTGAAGTATATATTTGGAGTTATTTTTTTTTTAATGAATAAATTATATAAATAATGTTCGTTGTACGTGATTCGATCAAGGGAATTGCTGA
ATGAGTAGCTGCGTAGCCTATACTGTATGACAGCTGGTAAAATAAACCCACCTGCCGGTAAATTCGAGCAACGGTCTGAGTGGCCGTATAAGCTACAAACCAGTAGAAAG
CGGCCACCTTGTAATTCTCTATGCAGGAAAAACCCTAATGTAAAAATGGTAGATGTAATAACTCTCATCGGGAACGAGGAGATGTTATCTACCTCT

LG16

ref-60054

39.015

CAAGCGTACACGAGAATCTTGCGCATGCCAG

LG16

ref-37915

39.35

TAATTTAAACAGGGTTAACAATTAATCCTGGGTATTCATAAGATGACGTTTCACATTGTACATTCGTAAACCCTGGGTTAACATTCTTATTTGCATGTTTGCGGAGTCAGTG
TCATTGATTGGATAAACGCAACATGTGACCTTTTTACATAAGCTCAAGCGTTTTGCATCCTCGAATTGCCGAGGCTTCGGAACAATCTGACACCGTCTCCACGGTGACCCCT
AGTGGTCAGAACAGTGTAAATGCAACAAAACGCAGGCCAAACATGCATAAAAACACCTTTTACAAATCTATTGCAAAAGGTTCATTGAAAGTAAAATCTCAGACAGAGTA
ATCAAAGGAACTACAAACAGGTGAGAATCACAGAG

LG16

ref-15392

39.393

CTACGTGAAAATAGCAGTATTTTGTAAGTACTGTAGTTGTTAGATGCTATTTATATTTAGTGTAAATACTGGCAGATACTTTTTGCACCTCAGTGTATTGTAATATAGCACA
AAACAGTATGCAATAATAACAACATATTCAGTGTTAATGATTATATTTATTAAAATCGTGAATGGATGCAGCGTTATTGGGACATTACTTGTCACTCCCCTACACTGAATTG
GATTGAAAGATGCATGAAGTGTATGCTTCGCATCCTCCAAACACCCACAGTTCTTTGTATGTATTCATATTCACAGAAAAATAAATAAAAAAAAATTGGCAGTGGCTATTT
GCACTAAGTGAAAATACTGACAGATGCGATTTAC

LG16

ref-24558

40.435

TGATTTAAGAATGTTCCAAGAAGCATTTTGTGCTTTTTTTTCTTCATTTTTTTCTTTTTTCATTTTAGACCACGTTCTTTTTTTTTCTTTTTTCATTTTAGACCACGTTGTTTCTT
TGTTTTATATTGTCAGAAACACTAAAACTCAGTTTATTTTCTCAGTTTATTATTCTCAGATTTGCAATGTGGTCGGAAACTCCTCCACTGTACAAGACAATGTTATTTTATTA
GGACAGTCTACAACAGTCTGTCAGGAGACAAAAAGCTCTCAAAAGGACCACAAATGGATTAGTGCATGGCTGGAACCAGGCAATATTTCACTTAAGTTTGGCCACACAGT
CCTCCTGCTGCATGACAGAGTACCACACTC

LG16

ref-8240

41.755

GAATTCACATTCTGAGCAACTAAAACACTTGACCTTGCCTTCAAATAAAAAATATGGGACCGTCACACAATATTTCGAGCTAGACAGCATAGAGAGTCTTGTTGTGAATGA
ATGTTTATTATGCTAAAAATTCTGACTTAAAGCATGGTCACATTTTGTAGAAAATTTGCAAGTACATTTTTTTACACCTTTGTTGCCGTGTAGATTTGTCGAAAGTACCGCCT
ATCGGTACTGAAATTTTAAAAATGTGACACTTTGACAACAGTTGTGCAGATTCATAAACACCTCTGATTGGCCATTGTGTTGACGCGCTCACCGGATATTTTTGTGATTGGC
TACAATGATCAACACACAGTAGCGTTTGAAAGCACACAGAAGTGTTTGAATTTTAAAAGCGGGAGCGTTTGAAAGCAGGCGTCTATCAGCAGACT

LG16

ref-14647_14

42.702

GGAACAAAACCGA[C/TIGTCATTGCAATCTAAAAA

LG16

ref-10784

43.394

AAAGTCAAGCCGACTAAATTGCTGATGAGGT

LG16

ref-51441

44.405

CCGCTCTGTTTCCTTTAGTTCCTGTTGCCTCGCTCTGTTTAGTTTCAGTTTTTTTAATTACTGATTATGTCCTCGTTTGTTTCTATAGTTATGTATTAATCCAACCTGTGTGTCG
TTATGTTCACCATGTATATATTCTACCTGTTTTCATTGATTATCTGAGCCATGCATGTTGGATTGCAACCACATCGTGACAGAATATCCAGCTAGAGCCCACTACTGCTATA
GAGCTAGAGCCAGCCACCATGTCTGTTCTGAGGCCAGAGCTTGTCACCAAAGCCATCCCAGAGTGTGCGTATCCTGCCTTGTCCATCCTAGAGCCAGGAGCAGACCATTGG
CTAATAGATTCATGGTCCGAAGATCCAGGTC

LG16

ref-46065_3

44.633

CC[A/CJGGCACAGCGACATTAATGCAACCAATGGT

LG16

ref-39396

45.286

CAAAGCTATAGTCTGAACTTTGAGCATCACATTATAACACATTAGATTGGGTTGCATTGAGTTTAATGCATTGAGGAACTTTAGCCATGTTTTTAGATGGAATGCGATAGCC
CAAATTTGGAATATCGCATAAAACACTTGTGAATAAAGCACCGTTTCCATCCAGTGAGTCTAAGAGAACAAAAGTGTCGCTTCCTGATAAACTGGTGCTAAATATCACTGA
GAAAAGTAGGTGAAGTCACTGTATATAATAATTTTCATATATAATGAATTACTTGTGCCTTAGAGCACACAGACGAAACGCAATAAACGCAGTTGCTTTTGGAGGCAGATG
CCTGCTGTTGGGGATCACAGTCATGTAAGACAGTC

LG16

ref-13218

45.441

GTTACGATTGCGAGACACTTGCCTTTTTATG




LG16

ref-58432

45.964

AAATCATGTTCGATTGATGTGCAAGAACCAA

LG16

ref-46065_28

46.25

TATATAAAATCAAATATTTCAGCTGAATATTCACAAAATGTCACATTACAGAAGTTAAACGCATTGCAAATGTCGTTTGATGCCTTTAAAGCTGAAATATGTCATTCCTGAA
TCTACCCCCCTTAATACCCCAACACAACCCAAATTTACAGTCCCACCCCAAAATTTCACCATTGGTTGCATTAATGTCGCTGTG[A/GJCGGGCTTGCCAGGATGCTTAAACA
AACTGAGCAATTTTGATGGCACCAAAAAGCTAAAGCACTACTTAATTGTGTAGTTGTCCTTGCATAGTTTAGTTCACCCAAAAATGCCAATGTCATTCCAACCCTGTATGGG
AACATAAAATAAGATATTTTGAGAAATGTATTAGTGT

LG16

ref-40381_18

46.278

GAGCTCGCCACGATTAA[C/T]IGTGCCAGCTTCAAG

LG16

ref-51215_26

46.487

AGTTACAACTCCACCACTGAAACCGATGAGCTCCATCAGAAGCAAGCTGTGTTCGCTGTGCGGGTGCGTTTGTGTTAGTCAGACAATCTCGTCTGATTCCAAGCCGTACTC
CTCATAGAGAGCGTCCAGGATGGACAGCTGCTTCCCCATAGCTGGCAGGTAGCGGTCCAGATCTCGATGCATGCCGATCGTAA[A/GJACCCTCCTTCAGCTCATCACCTTCA
TGAGAAACCAGTGCAGCCATGAAGCCCTCATAGGACGGGGCGGCCCGTAGAGCCAGCTAACATAACACAAACACACAGAGTCAGAAAGATTTTTCCAAAACTGTATATTG
TTATTTTTCAATGGAGCACAAAAAGATATTTTTAAAGGGG

LG16

ref-14788

46.756

AAAACGATAGCGAGAGGCATGCCTTCTGGCT

LG16

ref-66477

46.77

ACACGCGCACATGGCAGCCATTGTAAGTCCACAAGACCGAAAGTGCATATGAAGTGTGCTAATTGGGACTGGGCTTTCAGGAGCTGTTTGTTTGTGTTAGCACGTATAAAG
ACAACTATCATGGATAAGCATATTGCTGGCGCCATCCAGCCAGGATGAAGTGGATTTAGTTGATGAGGGCAAAGATATCACTTGCGGTGTGCCCTCTCAGCCTACCAGCCC
TGCATACGAGGAACTGCTGGAGGTAATGGCTTGCACCATGACTAGATTGGATCTAGTTTGGGGGCACAAGAGACAGAAAACTTTCTTCTTGATGCGCCAGTCTTGCCCTCA
GAACTTTTTGGCACATCTGAAGACGGTAGTCGGAAA

LG16

ref-48743

46.907

ACGTCATTCACGACAGGTTTGCCACAATACA

LG16

ref-47302

47.198

GCTCATAAAGCAATTAAGTTTATAGAGTTATTATATGGGCAAATGCCGGTCGTGATATTTTAGACTTATTTTCAATATAAAGCATTTCAGTTTAGTTTGGTTTATTATGGGCT
TGTTCTTGTTTGCTGTTTTTTTTTTTTTTTCTAGCAAGATCTGGCATCACAAACGAGTCAAGGCTTGCATCGCTTTCGCTGTGATTTTCTTGCACTGCGCATACAGTTACGTCT
TTAACAACTAGTTGTTCAGTTTGGTTCCATACACACCGTGTACGATTTTTGTAAATGCGGTTGTCACTCATGTAAATTATAAAACTCTGTGTGTACAGAACATGATTAAGCC
CTAAAAGGAGAACTGGCAACCGAATTTAAC

LG16

ref-13309

47.976

AATCTTAACCCGACTACTGTGCACTCCCTGA

LG16

ref-59402_15

48.425

GCTTCCTGAACAACAAGAGGATGTTTGTGACCTCTGGACATTGGACAGTCTTATGGAGACCAGTGTGGCTGATAAAAGTTTCTCACAGTGCAAGTCCTTCAACAGTACAGG
CACAAATCTGAGAACTGAAAAAACCTACAAAGCTGCAAAGAAAAACAACCCCGGACACACAATGGAAGGCAACIA/G]JGCTTCGAAAGGCAACCAGCATCTACCGATTTA
GAAAGCTTCGAGGAAAGCGTGTCCTCCTGGTTGGGAAGCATTGAAAGAACAAGAACGTATTCCAAACCATGTCTCACCAAATACTCTGACATGAAGTTGCTCCCCACGGG
TGTTGATGTTTCAGACCTGTCACCTCCTTCTCCGGTGATTTCA

LG16

ref-20466

48.984

GTAACACTGTGAATGCAAGCATCTGTTATAATAAACCCATCCATCAGGTGCACTTTTTGACATGACACATCTGTTTGATGCTGTCTACGCATCAAAGTAAACATTATAAACT
GATACATATGTCTTTCTGAATGGGTGCATGATATTTGTTGTATGATATCTATCCTTTAAGGATGAGACTATTGAAGTGTCCATCGTAGTGCATTGCAATGACCCGTTTGCTTT
GACGTGTTCATGACCTGTTTAATCTTTGAAGGTCTAAGGGTATATTTACACGACAACAATGTACTAAAAACGGAAAAGTTTTACTTTGTGTTTTTGAAAAGTTTTGCATACA
CATGACAACATTGACAACAAATGATCACTGTTCACGCCTATCTGCAAAAACAACAAAATTATGCTTTTTGAATTTTAATTCGCTGGCAAGCCAT

LG16

ref-9875 18

49.089

Chrl6

10556995

GTTCCTCCTCCATTCCTGGTAGGCACACACACATATTGTGATATCTTTGACCCTGTTCACACCAGGTATTATTTTAATCTTTTCACAAATATGATGAAAGAGTGACATATTGT
TCTTTGGTGTTTTAGGGGATGAAGCGCTTTGAGGCGAGGAAAACTGTGCTCCAGGCACTGAAAGATAGAGGGCAGTTTAAGGAGGTCAAAGACAATCCGATGGT[A/G]GT
GCCCGTCTGCAGGTTAGACACTGACTTCCACTTAACTCCTTAACTTTCAGTGGTTGTCAACTGGTAGATCATTGGGCTGGTCTGATAAGGTTGTGGACAACAGGGAAAATC
CAGTGCTAAAATTAGAAATAATTGACTAAATGCCCCTTACATTCCCTGAAAGTGTCATATAGCTTGCAAATCTTTATTTGCAATGATTTATAATAAATCAA

LG16

ref-11795

49.731

Chrl6

21362867

TAAAGTGTACTTATTTTTCACAAGGGCACTAGTTCACAATGTCATCACCTGAGTTCTTACTTAGCAACAGTGGTAAAAAGATGCTGCTAGCGTGCTAGTTCAGACCTAACTG
ACACCATGTGAAGAGACGTGCAGGGAACAGCCAGTTGGAGGTGGAAACAAACTTTTGTGTGAGTCAAGCAATCAAATCGAGTCTGAGAGGGTGTGTACTGCTCACCTCAG
CATCAAAGCGGGGATCCTGACAGACGTCACTAATGTTAACAGGCAGTCCGGTTGATGCAACCAACTCAGCAATGCTGTTATTGATTAGCCAGTCCGAGCAAGACACCTTCT
CCATGCTGACTTTGTCAAATGCACACACATACACAC

LG16

ref-59402_17

50.407

GGTTGCCTTTCGAAAC[C/TJGTTGCCTTCCATTGT

LG16

ref-5686_4

50.916

AGAJA/CJAGCCCGCGAACAGTTTGCTGAAGACAAG

LG16

ref-56721

51.031

ATTTATACAGCGACGAATATGCAGTGTCATT




LG16

ref-5686_10

51.395

AGAAAGCCC[A/G]CGAACAGTTTGCTGAAGACAAG

LG16

ref-6280 9

51.71

AGAATACT[A/G]JCCGAATGGCTTGCTTCCACAAAT

LG16

ref-17812_5

51.867

TGCAATGGAAAGGTTCCATAAATGTTAAAGGGTTAGTTCACCCAAAAATAAAAATTCTGTCATTAATTACTCACCCTCATGTCCTTCCAAACCTGTAAGACTTTCATTCATC
CTCACTCTATTGTTGATGACAGGGGTGACGTGCTTGGTCTGCTGCCTGGTCGGGTTTATATTTGTGCAGGGCTCAGGGAACTACTGGCTAGCC[C/T]TGTTCGACAGCTTTGC
CGGCTCGATTCCTCTCCTCATCATTGCTTTTTCTGAGATGATTGGAGTTGTGTACGTCTATGGGATAGACAGGTAGGTCAGAGCCTAGTACTTTTGTTTTTAACTCTTACAGC
ACTTCTCGAAGAGACAATGAGAACTGGTTATAGGGCATAAACAAGATAAAGAAAATAAATGATCAGTATCATCACTACACACAGTATCAGCAATTCA

LG16

ref-22034

52.279

TGAAGCCATACGATAGCTTTGCACAACACAT

LG16

ref-18643

52.344

Chrl6

15372571

CTAATCCACCGACCTCCTGCTTGATAACTTTGACACATCTTTTGCGGTTCGCAATCGCTTCGGGCACTTGTGAATCCGTAAAAGGAGTCCATACTCCGGCTTTGGGACTGTT
CGTGGGGTCCGGCTGGTCGTAGGAGCCGTTGGTGGTGATGCCGTTCAGGTTAACGCTGGTGTCTGCCGCGGGCTCCTCGCAGCTGAGCGTCAGCGACTCGTCGCTTAAACT
CGCCAGCACCGCGTGCCATCGCTCCCGTACGAGCACCTCCAAACATGCACTTTTCTGCACTCTGTTTCCACAAACCGCCATCTTTGAAGCATTCTTATAATGCCATGTGATT
TCATAGACACGGACAGGACTTTACCCCCGACTAG

LG16

ref-53895_5

52.692

Chr9

26150463

GTTTTTACTGTATTTTTAATTAAATAAATGCAGCCTTGGTGAGCAGATGAAACTTCTTTTAAAAACATTAAAAATCTTACAGATTCCAAACTTTTGACCGGTAGTGTATATA
TATGTAAGCAATAAGGTACGAGAGGATGTGCTGTATCATGAATAAGTCATGGCTGAAGGGT[C/GJATACAGCACTAGCCTCGAGTTGCTTTTATAAAACAACCATATAAAA
CAACCTTCCTTCCGCCGGAAAAAATAGTCCCTGACTGTGAACAGCAACAGAAGTTACATTTTCACGCCATTAGATGGCGGCAAAGACTGTCTTCATGAGTGTCAGTCAGTA
GCGAAGACTGAATTGTTGTGAATACGGAACAAAACGCTT

LG16

ref-67237 26

53.128

TTCTTCATCTCGATGCGCCTGCAAA[C/T]IGCACCG

LG16

ref-33306_2

53.213

GTAACTCTGCCTGGTGGATGGGACTTGAATCAGGAGTAGAGGGGTTTGTTGAAGGGGTTCCAGACTGAGGGGAACTTTGAGGTGTAGTTCCGGAAATCTTCAAATGGTTCT
CACTGTTATTTAGATTTATAGTAAAGGTATATTAGTAACTTTTTCATGATTACCATTCAGATCACAGAGTAGCATCTCTTAAGCTGGGTG[C/T]GTACTGTACGATTTCTATG
CTAGCTATGCATAAGTCTTAGATCACATAACGCTGGCTTACACTACACAACTTAAACCCAGACTTTTCCGCAAATTGCAGTTGGGACAAGTCAATGCTAGTTGCCTTGAGTC
AGAGTTAATCTACACATTTTGGGAGCTCGGAGTTAACAGATTTCACATTGTGAATGATGGTTTCAGCCATCTAGTCTGAGGATTTAGTTGTACAGTTCA

LG16

ref-23796_1

53.617

CATGCTTGACTGTAGGCAAGACACAATTTTCTTGGTACTCCTCACCAGGGTGTCACCACACATGCTGGACACCATCTGAGCCAAACAAGTTTATCTCTATCAGACCACAGA
ACCTGGTTCCAGTAATTCATACTCTTGGACAGGTTGTCTTCAGCAAACTGTTTGGGGGCTTTCTTGTGAGCCAGCTTCAGAAGAGGCTT[A/CJICTTCTGGGACGACGGCCAT
GCAAAACTGACTTGTTGCAGTGTGCGACGTATGGTCTGAGCACGGACAAGCTGAACTTCTGCTTCTGCAACCTCTAAAGCAATGCTGTCAGCACACATGCATCTCTTTTTGG
AAGCCAGCTTCTGCACCTGACGCACCGCACGAGGACTCAACATCTTTGATTCAGCTTCTTTGGCCTGTTCCGAGTGGAACCTGTCTTGGAAAACCTCTGT

LG16

ref-31742_9

53.911

Chrl6

37535041

AGTGACGCACAGTGACACAGTCACAAACATGTCTTAAGGTAACAAACAGTTACAGTGATGGAGTCAGGTATATCACAATAGCAAACATGCAGCGCTGACAGCTATTCAAG
TGCTACAATGGTGCCGAGAGTGACACGCGGCGCAGTGGGGGAGTTAACGACACTGCTCCGGAGACGCAGGCCTTCCGAGATTTGAGGGGGCTTTACTC[C/TIGCGACAGA
GATGCAATGTCAGATACAGAGGATTATGCATGCACTTCACATCAAAGACAGCTTTGTTCTCACAAGAGAACATAGACAGGCGGAAAAAGAGCGACTACATTCATTCATTC
GCTATTACAGACCCCTTTGATTGAAGTTTGTACACAAAATGGCCTTAAACCGACGCGGCACAAAGCCCCAAAAAGTCTTTAAAAGAGCTTTCTTGTACGAAATTG

LG16

ref-15731_23

53.988

TCTGGGTTCAAAAATGTCAAATTTTGGTCAATTCTGTAAACCTCATTTAAATGAATACAAAATAAAATGGATCAGCTCAAAAATTTAGATTGACGATCAACATTTTTAACTT
TTAGTCAAAGTATTTTAAGGTCTTTCTGCTGTTATAAGAAAAAAAAAAAATGTGAGAGAACGCACCTGCATATTCGTCGA[A/CJCCCTCTATAATTTTTTTTCGCCTGTGTAA
ACAAAAGAGGATTTAAAAAAAAAAAAAAAAATGTTTGTAACAAACAAAAAGCAACAACTGTAATTTCTCAAAATATTTTTTGCATTTCACAGAAGTCAGTCATACAATTT
TGGAACAAATGGGTGAGCACATGATGACAGAATTTTCA

LG16

ref-54863

54.303

GCGGCAAATTCGAGCATGTTGCATGTTGTCA

LG16

ref-37971

54.428

AATGCGAAATGTTACATGATATCAGTTTTTGCGTGAAGTAATACACCGACTTTGTAATGCATGTATTTCCTTTCATTTTTACTTTGTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGTATC
AAGGTTACTGTAGTTCCATAGTTACTGAAGAATATTTTTACTACAAAAATAGCTATGTGATTAATTTGCACAGCCGTCCTCATCGCATAGTAAATTATTATTAATACTAATA
AAGAAATTTTGCATATTAATATGCATTTGATATGGTATTTCAATAATTCAATGTTTTGTTGTTTATTAAGTCACGTTTATGTTAAGCACATTTAAAAACATCAGAAATTGCAA
AAGTGCTTTCAAAATAATTACAAATAGCCTAA

LG16

ref-57844

54.84

GACCGGACTCCGACATGCTTGCTTGCTAAAT

LG16

ref-72673

55.343

TTTGAGCATTCGACCCTGATGCGGGGAACCG




LG16

ref-52556_29

55.912

Chrl6

24346075

CCACAGTGTTAACAGAAACACTTGAAATATGATCCTGCGGAATGATTTCAACCAATAAAAATATCTAATATTAACTTTACACAAGGACTCCTCTTGTAAAGTTGCTGTAAA
AGATGAAAGGGCTTTACTCTATAAAAAGACAATTGAATTCAAATAAACTTTAGTGTATTGCTGTTGTTACCCACAGTGAGTTTGTATCAGACAATGTGTCGAGACACTTGC
ATCTGT[A/T]AGCAGCATTTTAATAGCAAATTTTGATTTAAAATTCAGTAATAAACAGTATTTTTGCTACCATTCAGAATTTTTTTATGCTACCATTCAAACTTTTTAATGATA
GTGTGTCAAAATTGTTTAAAATAATTAAATACATTGTCCTCATGTGTGTTTATTATAATTATTATTCCTCTCACATTGGCCGATTCAAAATCAATTGTA

LG16

ref-61416

56.709

GTGCACCTTGCGACATCACTGCACTGTGTCT

LG16

ref-23622_15

57.392

Chrl6

29927374

GAAATGCATGATCAACACACACAAATGTACATACATATAAAATTCAACCAAATCATGTCCATTTGTTGCAAGCCTTTCAGAAGAATTTCTGCACATAACGTTGACACACGT
CTCCTGAAGGCTCGTTCCCCCCCTCTCCGTGATTCCCTCCGTCCCAGAGCTCACAGGCTCCCCCTGGAGCAG[C/TJACAATCGCTCTGATACCAACATCAGGCTGGAGCTGC
AGACAGCCATTGTGTGCTGCAGACACATGTCTGCTGATGACACGTCCTTCTCACCGCAACACACACAGCCATCCCTGTTCTCTCCCTTTCCCTCAGCCTGTCTCTTTCCATAC
GCATCTATTTCCTTTGTCTATCTGCGTGGGTGTGAGT

LG16

ref-52975

58.164

Chrl6

34648983

CTGTAAAAAGAAACAGCATTTACAAAACAAGCTTTGCAAGTATTTTATTACATATGACATCATCAGAGACCAAAAGCCCCAAACCCAAGACCTTTTCCTCCACCTGTTGCA
ATGCTTTGTTGCCTCCTTCACTACAATAAAAGTCTGTTGACACTTTTCTCATCCTACAGAGATGAAACAATATGATCGGCATAAGTACCACCTACTTTCCGATGGCACTGCT
TTGTGTCTGCCCACTACACAATCAATGTTCGTGAAATTCTTAACATTACAGGGCTCATGCTGGGGGAAGTAAGCATTGAGGCCATTGTTCAGTGTGTGGGTGCATGGCTTG
GCAGCGCTGACTACTTTGTCTCTTTGTTTGGTGCGCCGTGACTTTCGCTTCAATGAGCTTATGCCGAAGCTGAGCTGCTCTGCTCAGTAAGTGATAG

LG16

ref-54283_28

58.36

AAGACGTGCTCTTTTTTTTGGGGAGACAAAAAGCCTTGCAAGATGTCATCTCCTTCAGAGCCAAGCAGTCATTTAAAATGTAACAGACAAATGAAAGCTTCCTTGGTTTGT
TTACTGAACACCTGCTGAAAAAGAGATCTGTGGTTCCTTTGACATGAATGAATTGGATACTGTAAATGAGACATTTAACATTTAGTGAACGTACAAATACGAGTTGGCTGC
AGTAC[A/T]JGAGGACAGTTGTTGTACACTTGCTGGAAGAACTCCAAAATTTCAATGCATCGTGAAATTTTTTTCATAGTGCAAAAATAAACATTTTAGTTGTGCCAGAACTT
GAAAATATCCTGCATAATGCTGACATGATATTATGAGTTTTCTCAACATTTCATTTTTTACAGTGTGACCTGAGAATTAGTTTGAAGTAAACCCTGTTATT

LG16

ref-64291

59.038

ATTATAAAGCTTAGATGCATCAGAATATATATTATTATTTCTGTGATTATGTTCATCAGAAAGAAGAAAGTCATATACACCTAGGATGGCTTGAGGGTGAGTAAAGCTTGG
GCTAATTTTCATTTTAAAGTGAACTAATCCTTTAAAGCTACGCAATGTAACATTTGTCCCTCTAGCGGTTAAAAATAAAACTGCATGCACCTTGTGGAACGATTGTTTTGCT

TGTGCTCTGCTCCTCTGTGCGGATGAATGTGGTTTGAAGCACAGGTGTACACATGGATACAGGACATCTTGTAAGAGTGGATGGGCAATCAAGGAATGTTTTCATTAAAAG
GATATTTCATTTTATTATAGTTTTTAATTTTTTTGTTTTTACTTTTTATTTTCTATTTATCATTTTTTACTTATTGTAATTTTTTTTTATATGTTGT

LG16

ref-31077_23

59.523

CATCATCAGTCTGTGACATCATTGTTGTCTGCTGGTGCTGTTAAAACTGGCTTATGGGCCGTTCACACAGAATGCATTTTTTCACTCCACTGTGCTTCTTTTCCACTGTTTTTC
AGTGTGAAGATGAGCTAGACGGACGTGTTTGACCGATGTGCTTGCG[A/G]JCTTGCGCATGACCAGGCATTCTAAAAACACGGGGCTGGACGTGTTTGACCGATGTGCTTGT
ATCTTGTGCATGACCAGGCATTCTAAAAACACGGGGCTCAACTTAAAATAAGTTCAACTTTTAAAAAAGAATATGTCTTCAGACCTTGCACTTTTTTCCATTCCATTGACCT
GCGTCTCATTTTTTTAACAGCAAAAACGCATTCTGTGTAAACCCAACCTGCCCTTAGGGACTGTTCACACAGAACACATTTTGCATTCAACTGCACTT

LG16

ref-31077_29

59.544

CGTGTTTGACCGATGTGCTTGCATCTTG[C/T]GCA

LG16

ref-54566_1

61.521

Chrl6

44176831

GACTGTACCAGTGTACAGTACAGTAAATACAAAATACGATTGAAGGCTTTCAGTCGGTGCAAAGCAATCTTTGTGCATTTTGTTTGATGTGGTACTTTCTGTTATCTCATTC
GACAAGCATGACAGCTTTTGAATAGCAGAAATGAGCTTGAGTCATTAAACTGTTGAC[C/TIGAGGCGTTAGCATGCAAATCGATCTGCGACGATTTCCTTCTGATATGTCCA
GGAACTGAGGTCTGAGTTATCTAACAGCTCTCACAGCTCCGTTACTAGAGCGTTCATAATATCAGGGTATTGTCTCTGGCTCCGAAAGGTCACGCGGAGCCTATAGTTCCTC
TCTCCGGCACTTCAGGAAGAGGAAGAGAGAGGAAGAG

LG16

ref-15594 9

61.977

AGTGGGATAATTATACAACAGTTTAATAAACAAACAAGTTAATACTATGTAACTTACATTTTAGACACAGTAGTGTCTCGCCAGTTAGCCTACTTGTGTATTTCTGTCCCGC
CAATGAAAATAGTTCCAAACTAAGCAACAGTCGAAATGTTGCGCCGCGCGTCTCCAAGCAACACAC[A/G]JGCAGCTGTTTCGTCCCTGAATGAATCTTTGCTTTGGAGCGA
ATCGTTTGAGTGAATGATTAATTGAATCACTCATAATGACTCACTTGTTTAATGCCTGAATGAATCTTTCTGAATTCGGAACAGCATTCTACTTTTACTATTCCTGCCATGGA
GATATGGTAGAGTAGAAAGAGTAGTATTCTAGTAGCC

LG16

ref-13955_30

62.383

GAACTACCTGCGACAGACATGCGAGACGA[C/T]TC

LG16

ref-18360_4

62.557

GTC[C/G]TACCTACGATGTTTGTGCACTGTGGCGC

LG16

ref-26237

63.254

Chrl6

46034304

CTGTCAACATGATTTCAACCTAAAACAGATCCGGACTAACAGGACAAATGGTGTATTTGGAAGAGGTTTAGTGGTGAAGGTTTGATGTTGATGTCCATGTTACTCGGATGG
TCCGCGTTTTGTCTGCATCACTTTCACACATTTCTGCGTCCGTACTATGTTAACATATCCAACTAAACGCGAAATCATCGCTAAAGCAACTCTAACCTATTTTTCACACAGA
GGACGGGCTTTTCCACCGCATTTGTTTACAGCCCCTTCGCCATAGTGAAATGACACGGGTGTTACTGAGTAACAAAAACCAGTACCGAGTCTCTTAAAGGGCCAGTCCCGC
GCAACACACTCAATGCGCTTCTGTGCGCTGCTTCC

LG16

ref-23745

63.295

GGACATTCTACGAACTACATGCAAGTGCTGA




LG16

ref-15221

64.422

CTTGCGAGGACACCAAGCTGTTAAACACCATCAGCTTAACTGCTCATCCTGTCAACGATGGAGAGCTCAGCCTAAGGTACCACAGATGGCAGACTTGCCACCAAAGCGGC
TCAGGCTTCTCTCTCCACCATTTTATTCAACAGGAGTAGACTGCTTCGGCCCTTATCATGTCAAGATAGGCAGAAGGATCAAAAAACGTTATGGTGTAATTTTCAAATGCCT
CACCACAACAGCTGTCAACATAGAGCTTCTCAACTCCATGGCTGTGGATGCTTTCTTGCTTGCTCTTCGACAATTCATAGCCAAGTGTGGCAGGCCAAAGGAGATCAGGTC
AGATTGTGGCACAAACTTTTGTGGTGCTGAACGAGA

LG16

ref-46938

64.617

TTATAAACTTCTACACACTGCCAGTCAAAATTTTGGATAACTTGACTACTCCTTGTAAAGACTTTTGCCATAATATTTAGAAAAATATACATTTTATGGAAGTGTTAGGTTTT
CTGGAAGGAAGGACCCAAAAGCTGACAGATGCTGGGGTGAGCCACCTGGCTCCAGGCCAACTCTAAGATGGGTAAATCAAAAGAGGGATCAGACAGGCGAGGGTTATGC
TGCCTTCACGTGCTAGCGGAAATTTGATAAATCCCACTTTTGAAGTTGTGATTACGAGCTCATCACATTCAAGTTTCAAAATGGGAGGGTATTTATGTGCAATTTTTATCTA
GGAAACTCGTATTTACGATAATTCCAAGAGCATGTGAAGGCAGCATTTGACTGGAGGGACAGTCCATACAATGACCAGATCCAGA

LG16

ref-18363

64.71

CTTAAATACAAAACCACTTACATGTATTAGTAAAATCTATGTAGTGTTTCTCATGTTAACCTGTGAAATGTGCTTATGTGAAGTGATTATGTATGTAGCCACAAGATGTCAC
TTTGGTTCATGTAGGTTCCTTGTTTTTGTGAAGCAAAATCTGTCTACCATTTTATCACAAGTTTACTGCTTATGGTTAGGGGTTTTGAAAAACAGATACAAGCTGCTTGCCTT
AGCAAACGCCAAAAACAGCACGACATCATTCGCTTTTTTATGCAACGTTATTTTTTTAATCTTAGTCAAATCTAGGTAGTGCTTCTCATGTTAACCTAAGTTGAAATTATTC
AGACACGTTTCCTCTTAACTGAGACTAAATTATAATTCAGGTGGGTCTTCCAAGAATAATATAATCATGTGGTTTGCATTGGCTGTCAAATTGA

LG16

ref-24639

65.346  Chrl8

19802325

ATCTGGTGATATTCATTACATGCAAAATGAATTTCTGAATAATAGTTTTAAATAAGTTGCAGTCTGAACTGACTCACAAAAATAAAAAAAATCAAACTTACCAACTCTAAA
GGCCCATTCACACCAAGAACGATAACTATAAAGATAATTATAATGATAACGATATTAGCGTTTATTGTGCAGCAATTTCGTTGTGCCACTTTAAAGGGGACCTTTTATGCA
AAATTCATTTTTACATGGTGTTTGAACATAAATGTGTGTCGGCAGTGTGTGTACACAACCACCCTTATAATGGTAAAAATCCATCCACTTCTTTTTTTATATTCCCCATAAAT
CATAAACTGTCTCAAAATGAGTCCTTCGTTTTTT

LG16

ref-40264

65.579

CAGCTTTCCCGAAGAAGAGAGGATGCTTTTTGATTGAAATGAGGTTAAAGTTACAAATAATCGTGCACTTGATGAAAATGTAAAAAAGGAACTTTTAAGAGAGACTGGCC
CATGAGATAAAATGCATAAATACGTTGTGCAAGAAAGAAAACATCTCAAGGTCGGTTTGCATAATTAGGGGAGAGGAAACTAAAAACTAACAACTAGGAACGACGCTCC
TACATGTTAATAAAGAAAACGCAACTGGGACGAAAATAAATTAAGCACATTTTAAAATAAAGAGCAGTAGAGCACTGAAGAGGGAGAGCTTTGAAAGAAACAGCGTGTT
GTCATATATATATCAACAAGCAATAGGCGAAAATGAGCAAAAATGTCATTATCGGTATAGAAAACATTGACATTTTTTTTTCTTAAAACATAGATTAGCCTAA

LG16

ref-30547

66.421

GTGTTTTCCCCGATCTTATTGCTAGCTGTGC

LG16

ref-50843

67.169

GTCCTCTCACTGTAAGCAGAAGCATATATTATCTTCTCTTTTTTCAAATTTTCAGAGTATGTCTCCAATCCATCAGGCACAAAAGCTCAGGCGAAACATTAGAAGGACCATA
ATGATGATTTGTGTTCATTGCAATGATTATGACTCCAGGTTTTCATCCATTCCACAGGGCTCTCACAGTAATGTGCTGGATGAGATCTTCAGCAATGACGATGGCATTGCTG
AGCCATCACTGAGAAATGAACAAGAAGCACTGAAGCCTGAATCCTGGCACACTGGCTTTCCATTCTACAGTCACAGTCATATGCAGACGAGGCCATTCCGGCTCCAGCAG
GCAGCAGTCACCTGAATTCACACTAGTAAGAGGGAAACTAAGAGGTGCTCTAGGATCTAATCAACTATTCATACAGATGACATATTTAAATGAGAAC

LG16

ref-60655_14

68.3

CTAATGTACATCTTGAGACAAAACAATGGCAGTGACATATTTTAAGATAAGTTGCTGTCAGCTAAAACAGCTCAAACATGCATTTCACTCTGGAACCATAGGCTTAATCCT
GGTCTGTGAAACCGGAGGATTGAGTTTGTTTCAGTAAGGTTTTTGAGCTATTTATTTTCTGCCATCCAGCA[C/TITAGCGTCGTCTTTTAAGAACCCCAAAATCGGTCAACCA
ACAAGTGATGTCGTAAGGAGCTGTTCACACAGGAGATGTTCTTGCAATCATTTTTGCAGTGTTTTTTTTTTTTTTGTACACATCCGCTGTTGTTCACATACAGTATCTGTCCT
TTTTTTAAGATGCAGAATCAAGTTAAAAGTAGTTCC

LG16

ref-10725

68.572

TGTAGCATGTTTGGTACTTTGTGGCATATTGAAATGTGTTTCTGGGATTGAATTACAGTGTGAAGCATGCCATTTCCTGTTGCCAGCAGGTGGCGCTATGACTAACTGAATA
TTGCATATAGATGTCTTTATGCCAGGACTCTTAGTTTGGGGCAGATCGGACTCGGTATGCCTGACTTACAACAGCTTCGTCTTTCATGGCGAAACATCAGACTTTATCAGGC
TGCCACGGACAGCAAAAACTGAAGATCTTCACAATTTAACATCGCAAAGGCCTTAAGATTAGACCAAATATGATGTTGATCTGGTTAAATCTCCATTAGGAGTTAATCACT
GTGCAAAACATGTCATTTCCTGTTGCCCGCAGGT

LG16

ref-28294

69.101

AAATACAAAACGAAAGTAATGCCGGTGTTGT

LG16

ref-38057

70.194

AGGAAGAGCTCGACATTAATGCTTGTCTGCT

LG16

ref-54946_18

70.762

TCTAGAGCGCCGAATGT[C/T]IGTGCAGTGTTGACG

LG16

ref-21183_14

71.434

CTTTCCCCCCCGA[C/TITGCTCTGCTCCCAAGAGT

LG16

ref-19897_27

72.147

AGCTAATGGTGCTTGAGTGATGGGCAGGTCCAACTGCTATATATCTTGGCGCCAAGCGCCAATACCTTCACTTCGAAGGCTACTTTGCAGTGGAGAACGCTAAAGAAGCGA
TCCTACAAGGATGTTACGTGTGTGGTGGGCCTATTGCCATTTTTTGGAGGATCTGCCAATCAAGACACTCAGTGCGAGGCTTGCTGTTGTCCTTAACAGCGACCCACCTGCA
GTT[A/G]JCACCTCCCCTTCCCACAGGTGAGGAGGCTGTGACGAGCTCACCCATGTGCTCATCATTCTCCGGAGCCCCCAGCCTCTTATATTGAGGACAGCCTTCACCCTTCTC
CTGAAGCATGGAACCTGGTTTCCTTCGGTTCTGGAGAGGATGATGCCATGTCAACTAAAGCCTCTGCCCTAGGTGCTTGGTCGGAAACCCAGAAGGTTG




LG16

ref-24301 16

73.421

ATATACCATACATTTAGTATGTATTTTACTATATATTTACCTTATATTAGTACTACCTTCATGATTATACTAAGAATTTTGTTTTAGTTTATACAAAATGCTGATGGACAACC
ATTTTATTTATTGTTATTTTAATCCTCAGCATCATTCAAATGGATGTGCATGATTTTACAGCACATGTATATGTGAAATACCATATATATGAGTGACCGATC[C/TJACATGCT
TTTTAACCCTTCATTTGCCTATTTTTTATAATGTATCATTTTCAACTGGTTTTTCATTTGCTGATGCTTCATAGAGCAACTCTGAAATCTCTTTTTGCTGTTTGTTTAGTGTCCT
ATTATGATACTTTGTTTTGATCAGCATTTCCTTGCTAGCGCTGTCAGTGTTCAGGGTAATGCCTTGCATTATGGAAATAAGGTACATGCACAAA

LG16

ref-35952_10

73.467

TATGTTCAA[C/TJCGATGGACCTGCTTGCAGGGTC

LG16

ref-70371

74.696

ATGACATGACACAAGAAACCTGTAACAATGTCAAAGTAAATCACAATTTAAATGTTCAATGTCAAAAGATCCTGAAGCAAATGTTGAGAACTACTACTAGGTCTACTACT
ATTAAAATTGGTTATAAATAGCACTGTAAACAAACAACAACAACAAAAATATTTGTGTTACTTGCCACTTAAGATTGTAAACCACTGAGAAAGTGTAGGTCGATGCACCTG
CCATGGGCGTGTTGCTTGCAGTTACTGTGGACCATAAAAAGAGTTCCTCTTTACCGCAACTGTTCACCATAAAAAGCCAAGGTGCAGAGCAAAGACTCACAATATACATTT
GACCAGAAAAACATAGAGTCATATCTGAAGAAGAAAGGTGGAAGTGATCAGTCATGGCCCAGACTCCAGTCTATTCTCAGGGCGGTTATGCTGGAAATC

LG16

ref-35952_16

74.788

TATGTTCAACCGATG[A/G]JACCTGCTTGCAGGGTC

LG16

ref-51443_30

75.447

GCACCAGATGCGACGCAAGTGCTTTTTGC[A/T]AG

LG16

ref-36499

77.857

GCCTGTCAATCGAACTCCCTGCGAAGGGTCA

LG16

ref-38194

82.13

GTCGGTGCCGTCGGCCGAGGGTTCACAGGGCGGCAGCTGGAGCAGCAGTTTGGAGACAGTGAGACGCAGCAGCTCCACTGAACCGGACGGGCTGGTGATGTCATCACAG
AGCGCCACGCTCGCCTCGTTCAGCAGAATCCGGAAGGACAGCATCTGATTGGACAGCCTGCGAGAAACATGCATGGTCATCGTGACATCAAAATAGGTTATTGTTTTAAAT
TCATGTGTCTCGTAATCTTGAATCAGAATAACTCTTGCAGCATCTCTTCTCTTCTCTGATGATGAGGGCGGGGCAACCTGAGATCCACCATATCCACCAATAGCAAACCACA
ACCATCCACTCAATTCCCCACAGACAACATCAAGCCC

LG16

ref-1900 2

86.016

TGCAGCATTCCAAATTTGTCAATATTGGTAGCAAATTTTTGATGAGTCTGAACCAATGAAATGAGATTTTCAAGCTCATGCTGATGTAAACAAATCGATCTTACTCGCGCTG
ACTGACATATACACAGAATTACAGTAGGCCCGCTTCAAAATATTGAAGTAAAACAAAAAAGTGGAATATATATATTTTCCTATAGATAT[G/TITGGTTTTGCGAAGTGTGTG
CCAAATTAGGTGTTATTAACAGGGATTTTAAGGTGTATTTGCTTGGTGATTTTGTTTCATCATAAATTTTAACTTGATTTTTAACTCAACATCATAACATCATAAATTTTAAC
TCAAAATTGACTTTGCTCACTCTATCCACTTCAAACAGGTGTAGCTCAGTAATTTTTTTGTCGGATTCCAACAAATCATACATCATTTTTGAAGGTTT

LG16

ref-30277

87.349

AAACCTGTGCCGAAATTTATGCATTTGGCAT

LG16

ref-8590

87.721

ATTTTTTAGCTTATCAATTTTCTTAACAGTTTAAATCCATTGAAATAATAATAGGATAATATTAGTAACAATACACTTATAACTTGAGTCATTCTTGAACTATATTAACTTAT
ATTACAGAAACCCCATACGAATTCATAATATTAAACAAAACTTACGTTATATTTTAAAAGCCAAAGCAAATAACAAGGAATCAGATGAAATATGAGACGATATTGCCGCC

TGCTGACCATTAGTAGAACTGCAAAACAAACAGATAGTTCATCCAAAAATAGAAATTCTGTAAATATGTACTCAGCTTCATTACAAACCTGTATTAGTACAATCAATACAA
AATTATAACAGACAATGTAACAGACATTGCAAATCGTTTTGCACACGTACTGCACATATTGTTATGTAAATATCGTTTGTTCCTTTGCAATGTTACT

LG16

ref-28649_25

89.742

AGTTATTGACAGCCTCCTGCTGGTCATATATGTAACTGCATGTTTGCGTATTCTGATCTCTCAGGATCTGGAGTGTAATGTGTCACTGGTTGATGACAACAGGCAGGAGTGG
GTCTTTACCCTCTATGATTTTGACAACAGCGGAAAAGTAACGAAGGAGGTAAAAAAATTGCATTTTATGTATTTTTTATTTTAGCAGTCCTGCAGGGGCGATGTGTCTGCAC
T[C/TITTAAGTGAAGCAGCAGTGTTTCATGCACAAGTGTGCTGCATGCTTGTTCATGCAGTATGAATGTTGTAACCTGTTAATATACTGTATGCAAAAATGATTATGCGCTGC
AGATGTGTGAAACAGGCCTGCCGTAAACAAACATGCTATGCAACTGACATTCATTCCCTTCAATGAAATGCATGAGAATGTTTTTATGATGTTGGTGT

LG16

ref-38534_29

94.274

GACAGCCATCCGAGTCTGATGCATGTGT[A/T]CAT

LG16

ref-21067

99.816

ATATCTCCTGCGAAGTTGTTGCAAATGTCGC

LG17

ref-27750

0

AACTACGCACCGAATGCCGTGCGCACGCTCA

LG17

ref-69463

3.131

ATTATATTTTAGTTTCAGTATTCGACTACACTTTATCCATATTTTAAAGTCAACAGATGTTATTATGAAGTTACATATGAAGATGTACTTAAGTCAAAAGTCAAAAAAAGCA
CTCTTAAGTTAAGAATTAGATCAATAATTGGATTTAATATAAATTTAAACTAAAATACATTTTCATTTAATTGCAAATATTATACAACAGCAAGTGTTCGAAAACATTGCAC
TTAAGTATATTCTTAAGTATTATATCCGTAAAAAGTATTGTTTTTATGACACAAAGGATTTTCTTTTGGACCCCATTGATTAATACTGCATGGACAAAAAAATAGAAATATT

CAAAATATCTTCTTTTGTGTTTCACAGAAGAAAAAAAGTAATAATATTGTGTGCATTTAATGCTTAAAAATCATTTGAATATAGCTGAAATATTC

LG17

ref-51632

7.866  Chrl4 28632407

GTTGGTGTGAATGTGTGATTTCTCCAAAAGTCACAGCACATGTGAGTTGAGTACGAAGTTCAGGAGATGTGCCAGGATCACGAGCTCCCATATCAGAGTTTGATAATATCG
CTTTGCAAGAAATAAAAACTTGTAAAAAGCTATATAATTATCAAATCTATTTGATGGGACAGCATCTGGCAGACATGTCGCTGAAGAGAACACACTTTAATGGGCAGATG
CTATTTACAGCCACCCTGTTTGGCCAAATTAAAAGAAAGAGATACAACCACAGTCCCACATAGGTCACTGTGTTTGTCACGCAACAACATGTCCAAAAGTTAGCCCACTAA
AAACTTTCTTTCTGTAGCCGCCCATCTTTCTTTTCAG




LG17

ref-13892_10

9.525  Chrl4 30041494

AGCATGTAATTAATTGACACTTTGCTTCTGCTGATGTGTTTGCCTCACATGCAGTCTGCTGGGTTCCATTTTCCCAATGCCGCGTGTAATCTATGCTATGGCACAGGATGGG
GTGCTTTTCAAAGTGTTAGCCCAAATCAATCCTAAGACGAAGACCCCTCTTATTGCTACAATGTCTTCAGGTGTAGTTGCAGGTGAGAGATGGAAGCA[A/T]GATTGCTGTG
CAAACCACCAATGTGATCCACCAGGCAAATGTGAAAAAGAGTGGAAATGCGAAATATAAGAAATTATTCTATGGGAACATACTTCAAATTCAGGGTTACAGGGTTCCAAC
ATTCACAAAAAAAAAAACCTGGAAATCTCAGGAATAAAGCCAGGATAAATCAGGGAAATTAATAAAACCCTAAAAAGTCATGGAAAACAATGCAGTTCATT

LG17

ref-23912_18

12.066 Chrl4 31644389

TGAATCCTGTCACTGGATTAGATCTGTGACATTAGCCCTTCTCTTCACATCAGGTCACAGGCTCCATGTCACATGACACCAGGGCCTTGACCCCTCTGTGGTGACATGTTAC
TCTAGGGTCAGTTGGGTCACTCAATTAGCAAAGGAGACAAAGACCTGGGCGTAGAGGAGGTGAGAGATCAGCCATCCCATCCAAAGAAATTCAACCACCGAGCTC[C/T]C
TGCCGCACGCCTGCTTCTGCTCGCCTGGCCAAGCCCTCATTTAGCAGTTCACTGACTGGAGACGTGCCCGCTGCTCTTCACAGAATTTGCGGTGACAGCCAAGAGTCACTA

AAAAGCTGAAGAGTCACTCCTGTGCCACATGGCGGGACCGTCGGCGAGATTATGATCTTACATCCATGAGTCAAGAATCTGGTCTTGAATTGACTGGCACGC

LG17

ref-44967

15.485

TGCCAATTTTCGACCCCCCTGCCAGATTATT

LG17

ref-61443

16.356  Chrl4 36262368

GAATGTAGTATTGTTGAGTAGGTACCAACAGTAGGTACCAGCCTGCTTATTGTGAGACAGAGAAAAAATATGACTGGTAAAACAAAAACAAACAAAAAAATATGACTGG

CAAAATTATTATTTGTACAGTCAAAAAAGAGCATATATGGCCAATAAATGTGAATATGACTCAAATCGCAGCAGTGTGATCGAACAACTTAACAAAGACTTGAAATTAAG
TAGCAATAGTGCTCACAGACTTTTACGGCAGAGTAAACGTAAGTCTCTGCAGGCCATTGCCGGGGAGCAGATGTTTTATAATGGGCTCGTAAACTGAACGCTTCACGTTTG
ATTACAGCCAGAGAGAGACTCTCGTTTAACTAATGACCG

LG17

ref-19234

17.978

TAATCAGCACAACAGTTTTCAACATTGATTATAATAAGAACTTTCTAGAATTATTTCTGAAGAATCATGTGACGTGCTGAAAATTCAGTTTTGCCATCACAGGAAAAAAAT
TACATTTTAAAATATATTTAAATATATTTTACTGTATTTTGGCTCAAATAAATGCAGCCATGGTGAGTGCAAGAGATTCTTTCAAAAACATTAAAAAATCTTACCGACCCCA
AACTTCTGAATGGTAGTGTTTCTCCATGTGGTTAGGATTAAAGTTGTTGATATACTTGATTGTTCATTATCAGTGTTTATGTCCTGTTTTTCATTCATGTTTATTTCTCTATAA
TCATTTTCTGCTGTATAATAGGAAACTCTGTC

LG17

ref-45377

18.733  Chrl4 36728534

TTTCAGCCCTGCATGCATTGAAGAAAGAAGAATTGACAGCAGACAATTCATCTGCTCAGTGTGAGTGTGTATATGTGTGTGTGTGTGTGTTGGGGGGGGAGGTGTATGGGT
GTGACTGATGGTAGGTTTATAATTTAATGCACTGCTTTCACTACTTAATATCACCCTCTTTCCTGTCGCAGAGTTTAAATTTCCACTGTACCTGTCACTCGAGTGGGGAGCCA
ATTAACCGCCTTGTCTGCCTTTCCCATCACAATATGCATGCAAGGATTATTAGGTTTCAGGAAAATGTGTGTACTTGGCAGTGTGTCTTTGTGTTTGAGTGTGTGATAAGAG
AAATGGAGAGAGAGAGACACTTTAGTTACTATCACAGAGATTCATTGCAGGCTTTTTTTTTTTCTTTTTTTTTTTTTTTTTGAGATTTGCAATAC

LG17

ref-26206_27

18.996

TCACCCTAGTGACCCTACATCAATGCATGTACAGTAGATAGGCTACATCCAATCTGTCACATTAATAGCACAATTGCATAATGCAGCAACAGCGTCATGTCTGCCCAATTT
GCACAAATCTCTTCAAATTATATCCAACACTGTAAATAATTTCTCTGTAAAATAACAGTAAAACAGTAGCAACAGAGTCGCCAGC[A/GJATCCGAACAGGAATAGGAAGCT
CGTTCCCAAACTCCTGTGAAACACCCGTTCAGTGCCATTGTGCTATTACTTAAAAACTATGCATTGCATAATACAGTACAAAACCATAATACATAAATTTAGATTACTATTG
AAAATGGGCTGTAAATTAACAGCAGTTGCTTACCGTGAA

LG17

ref-20940

19.428

AAATAATGCACGATGATTGTGCGCTGGATAT

LG17

ref-21388

20.305 Chrl4 36231588

ACAATCAGGCATGACTTCATGGTTATGTAATATGTAAAACATTTGTGTAAAATTTCCAGCAAAAACAACTATAATAACATATCAGTACAGTCATACTGTATAAAGATTTAT
GTCATAGGCCCAATAAATAAAGACACATACTGATAATGTTCATATGATCTGAATCTGTTTATGCAGAATAAAAATTCATAATTTCATTGCATTTCATCACGATTGTTAAGCA
CGCATATAGACATAACCTCAATGTGTCAGGCTGCAAACATTATGAATTTCTAACAGCAGGCATTCTGCAATACACCTGTCTATCCTTAGATATTCGTGCCTAATGTGAAAGT
GTCACATTCAATTTGGCTCTCAGCTAATGCAAACACAGTGACGCCTAATTGAAATCCACTGGATTTATAACCACTGATTTACTGTGCAGTGTTGGT

LG17

ref-43480

21.47  Chrl4 41300009

TGCATCTAATGTATCTTGTGTTAGAGAAATTATGTACCTGGCACAGAGTTGAAAATGCCTAAGGATACAAACAGCTGTAACCAGAGCTGTTCTTATCTGCCTGTCTGTCTGT
GTGCACAGGAGACAGTGTTATTGTCTGCCTGTCTGTCTGAAAGAGCTGCAAACTGTTTCAGCAAAATGCACCACTCTTGTTGAAGAGAGAAATGTCAGTATGTAGTTCACA
GAATATTTCTTTTGAGAGGAAGATTGTTACATGTGTGTGTTAGCATGCATGTGTACATGTGTTTGTAATTTGGCTGGGATTCAGAGATAATTATGATGTTGACGGCAGTGAT
TTCACTATTAACACATTTTCTTGCTGAAGTTTGT

LG17

ref-33851

22.417

AAATAAAGGACAAAAGTCAGATGTATATATTTATTTATTTTTAAGTTGGGGGAAAGAGCAAGGTATCTTTTCTTGCCCTTCTTTCCTCACTGGGAGATCAGATTGTGTGTGT
ATATATATGCGTGTGTGTGTGTGTTTATCCGGGTTTTTTTTTTGGACGCAAGGTGATGACAACCTTAGCAGAGCATTTGTGAAAGAAGTGTTTATGAGGTAGACAAGTCTCT
TTCCATCTCTCTCACAAACATTCCATGCAGCCTTTCATTTTCTAACTTTTATAATAGTGGAAATGCATCGTCTGCTGGTATAAGAAACCATTTCCTAGCTATTGCATTCCACG
GTGACAAACATGAACTTTAAATCTTTATGAGT

LG17

ref-47376

22.867

GATTGCTACACGAAAGCTGTGCATGCTCGTG

LG17

ref-60429

23.452

TCATGTGTCGCGAGTCATGTGCTTAGACTCC




LG17

ref-40191

24.666

TAATTTGAGGCGCCATTTAAAATAATAAAAATATAATACGAACTATTGCTCAATATTTAGTTATTGCTTAAGATGCATGATATTTTCATTTGCTACAAGTAGGATAAACAAG
AAGCACGTTCAACATGGATGCGCAGAGGGTTGATGTGGTAACAAACACCACAGCAACCGCTTGCTGAGCACGCATCTCGTATACATAAAGCATTTTTAGGGGGCCTTTGG
CTTTTGAGGGCCCAAGGCAGTCACCTAATGGTAAGATCACCATGAATGTTGTAACACTCAGCCCTACTGGCAGATGAAACACAATTAAAAAGAGAATTGATAAAAATACT
TGTCCATTGGGTTTAAATATGAAGACAAGAAAACTAT

LG17

ref-33584_14

24.677

GACCTCAACCCGA[C/TJAGAACTGCCTGACCTCAC

LG17

ref-33584 25

24.677

GACCTCAACCCGATAGAACTGCCT[G/T]ACCTCAC

LG17

ref-32550

28.48

AATACTTGGACGAATAGTCTGCAGATTTGGA

LG17

ref-31809

29.831

AAATTTCAAATTCCAAGGTGACTCACAGTCATTCAAATCTTTTCGCTGGCTTTGGGCCTTTGACTCATGATTAATGGATGCGATCCCTGTCTAGAGCCCACCTTTTCTACATC
TGAAGAGCATTACGGCGGCACTTGAGCTCATGGAATGAAATTTAATGAGGGTGGAGCCTCAGGGGTGCAGAGCTATCGGTTATCTCCCCATGACCCAAAAGAGAGTAGCC
ATCCTCTCTTTTATAACACACAGGAAACTCAAACGGACTGCCCTGAACGAACTGAGGTGTGCTTGTTCTAGTGGAGCAGACAACGTCCATGATTGATTCAGAAGATGTGAC
CTGCGCATTCAGAGCGAGACTCGGCTTTAAATAAC

LG17

ref-56802_1

32.707

TCTGAGCGGGCTGGGCGCAGGCGGATGGAGGCTGCTGCTTTGCAGACTTAGCAGGGGTGGAGGACAATGCAGGCGGGTGCCCTTGGCAACGAGCAGACTGAGGTTGCGC
AGCCGGCGGTGGGGTGGAGGCAGCAGCGGACTGCCAGGGCAGGATATGTTTGATGGCCTCAGTCTGCTTCTGTGTGGCCGAGAACTGCTGG[C/GJCAAAGCTCTCGACCAT
GTTGCTGAATACGGACACGGGGGAGTCCAGGAACCGATACTTATCTGTCTCCCTCATGTCCACCAAGGTCAGCCATAGGTGGCGTTGCTGGACCATAAGGATAGCCATCTC
TTGACCAACCGAGCGAGCCGTCACCAGTGGGGCATAGGGGAGGGGACCCCTGCTCCCTGAGAACCAAGGTATGAGAGTCTAGACCTCAAAACTGAGATCACGTT

LG17

ref-26080

34.554

GAGACAAATCCGAAGCGCGTGCACAAAGACT

LG17

ref-26967

36.528

ATTTCAGTCATATGTGTCCAAACGTCACAGTTTTCTGGCTGTTTCATCCTGCTGTGAAGTTTGTGCTTTTACAGGTGAAGCAAAATTCCCCTCGTTCAAAGCCTAAATGATAT
TTTAATCAGCCTGTGAAAGCTGACGATGGTCCTCTACGGCTACGACGAGTGAATCAGAGATTCTATCTTTCTATTTCAATAGTTTTCTAACAAGCTGCGAGACATTTGCCGG
AATCGGCAAGAAACCTCACGTCACCGTTTGCTCTTTCTCTTTTTTTCCCCTCCCGTCTTGTTTTGCATCAGAATTCTGAGGTACAGGAACCGAAAACAGGGGGTTGAGCGTA

TCTAACATGTAACATTTACCCAGATGCACACTGGAACTTGCATGTGTAGACAGATAGTTTGCAGTGCGCTTGCAAACAGGAACTAGGAAAAGCC

LG17

ref-72558

38.625

CTTCTTGTGCTATCAGATTCAGAATGATCGTAAATACCATGTTTTCTACTGTAGGTAAAAACTGGACATAAATGCTATAAACTTTAAACATGGTGGAAGGGAGAACGATTG
CTGCTCTGACTGCTATTCTTTATTAGTTTTTTCCACAACAGCTAAATGCCTTGATTTGTCATTACAGTAGTGCATATTTACATTTATACAACTGGTTCTCGAATCTGATGCGA
CATTCCCCTAGTATCAGCACTGGAACCGTTTCACCGTTTCACTCCGCTTGTGGCGACTGTCATGGCGGTCGAGTAAATCCACCATATTTTTTACAAATACTACTGTTGTTGTT
GTCACGAAATGTAGTTTTAAGGTGAGAATGTAGTTATTTAGAGCTTAAATATGTGACTAATTTAAACATAGTGTCTATTTTACAATTTGTATAG

LG17

ref-56424

38.803

CAACTCCAGCTCAGCTGAATCTGACTCTGAAGAGGGAATTTTACAGGAATACGCCAACATGAGCCCTGGCAGTGCCCTTATTGAAAATGCCACTTTAGGGCGAGTGCATTT
CTCTAAGGGTTCCTCATCCAGACAGTCTAATAATAATCAGCACTGTTAGCTACATGACACAATAAACACAACAGCAGCCGCGACAGAAGAACCCGGAGACAATTCCAATG
CAAGAGATCAGACAAAAAAACAATCTTCCTGAACCTCTCAGGGAAACAAAAATATTTAAAGAGCGGCCCTAAAAACATATTTGGGCAGCAAAGCTCCACTTATAAATGTC
TGAATGTCACTGTATTATTAGAAAACAAAATATCAATCCAGATCTTTAACCACGAGGCCACAGAATAACATCATCATTTCAGGCCAGTAAAAAAAATGTT

LG17

ref-24283

40.241

CAGAAGAGTCAAAACAGAAGAGACGACTGCTGTAAATGTGGCTAATGTTGGCAAATAATCACATACCTGATTAAACTCCCCATCAATGTTTGTCTCTTGTTCGCGAACAGT
GACTATGAGCACATGACTAATTGCTGCTGTCTCGCGATAGGCTTGTCCGAGATGCATCAGTGCTGCGCAGACTGATCGGCGTATGACATCAAAGTCCCGCGAGAGCGATTC
AAAAGCATAACGAGACGTATGCTCTCCAAACGCTCTCGCGGTACTTTGATGTCACGCCGATCAGTCTGCGCAGCGCCGATGCATCTCGAACAAGCCTATCGGTGCAGTCGG
GGAGGAGCTGAAAACGGAGACGTGAAGTCGGACACTTTCTGCTTCCCGTAGTGACGCTTGCGCTGCGTTTTGCATATTATATCACAGTTTAAGTGAAA

LG17

ref-50363_15

40.999 Chrl4

6048738

CAATATACTTATGCTAACAGAATCTCACTGGTTAAGCCGTTTCACCATCTTTCTGTTGAAGCTGATTTACCAAGAACTCTTTGATAGTCAAGTAACCCATGCTGTAAACTAA
AACCTTTTCAGGTTGTTATACCTGCTAATTGAGCATTTGGGTACCGTGCAGGTCCTGATCGTGACGTGCAC[C/T]GCATTCGCTGGGGTGTTAGCACTGAACTATCAGAGAG
ATTACACCGAGTGGGTCCTGCCGCTCATCATCGTGTGTCTGTTCGCGTTCCTGGTGGCACACTGCTTCCTGTCCATCTTCGAGATCGTAGTGGACGTGCTCTTCCTCTGCTTT
GCCATCGACACCAAATACAACAATGGCACACCTGGG

LG17

ref-48274

41.81

CATACCTGTTTTTTTCCATGTCATAGTCGCAATGTTGCCCATCACAGTTCGGTACAGGCATCAGAACCGCGTCTCGTAGCAGATCTTCATTTGTGTGTGACGGAGGGATTTG
ACTCATTTACACATTTTATAAGCTCTTCACATGTTCTCAGCTGGTTAATACCATCATATGTAGCTATGCACATACAACGAGCGCATTTAGCTCAGCACACAGCATTGTTTTG
GATGTTGGTTAAGTTCCGTCGCAAAATACACTACCGGTCAAAAGTTTGGAATCTGTAAGATTTTTAATGTTTTTAAAAGAAGTTTCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN




LG17

ref-13765_9

42.153

Chr14

7990324

GACACGTTTCGAAATGCATTTGAGATTGCATCGTTTGCGTTTGTTTATGTGTTTGCATAGAGTATGTTAAAGGCCTTAGTGATTCAGAAGATGTAAAACACAGTTTGAGTGA
GTGTCTTTGCCAATCTTAAACTCAGGTTGTGTTAATATGCTGTGATGAGGTGCTTATGTAGTGGAAGTGATGCAGTGTAAGCTCTTCTCATTTGGCT[G/T]JCGATAGACCTGC
TGTGTCAACTTTTTCTTTCTTTTTTTGTTTTAATTAGCAGCTGGTTTTCCTCTGCGGGCTCCATTGGGACTCCATATGTTATGGAGTATAGATCCCATGTGTAAAGCACACGCT
GCACCTCATCTTACACTATTTTACAAAAATAGGACCTATAGTTTCCACCAAAACACCACAGTTACTACATGTACCTGTACTCTTACTGTAAAATGA

LG17

ref-6409

43.05

TACACTCATTCGAAGCGCGTGCACAGCGCAC

LG17

ref-23057_14

43.38

Chr14

11554030

TGTGAAGCAGATTTGCACAGTTATTGACAATAGACTCAATTTTGCCAACATCCTCTTCTGCTGCCTCTAGGTCTCATCGTGTCTTATTAAATTCTTCAGCTAAATCATTAAGA
CTACTAAAAAAAGTCCACAGATCTGAGCTGTTCCACTCCTTGTCCTCCTCTCTGCTCTCATCCTCTGAGTGCATTAAAAATGAGTCAAGTTTGTGATCGA[A/G]JCGCAGTGCA
TTAGAGCTCATGAATTTAGCATGCTTTACTATGCAGAAGAAAGACTGTTTAATCTGAACTTTACTGAGTGATATTCATGAACTCGTGCTATTTATAGCTCAGGTCAAACCAC
CACATGGAACATTGATGGGTTGGTCTATGATGTCATGGAGCATTACTTCACTGTGAAAAATGAAGAACTGACAGAGTAAAGGCATACACTTTTGGTA

LG17

ref-46971

43.778

AACAACAAAACGAAACTGCTGCGGCCAACTG

LG17

ref-54679

44.719

Chr20

1542278

AGGCTACAACCTATAACGTCAGTTGCTAGAGCATCTCTTGAGATCAGGGGAGTGAGGTTTACACGCACAGCTCTTACTAGCCTACGTCTGTTACACTCACCCCCCTAAACC
TCACTCCCATCCGGGTCACGGCACCAATGTAGCCCTTCCAGTTCGCACCTGCCTGCTCCAAGCGGGACGCATGGGAGTCGGATGAGTTACTGTATGTTTTTACATATTGTGT
GGAAAAGAGCAGCATGAACATCCTGGTGAATTTCTGTTTTTTTCTTCCACAGAATGAAAAAAAAAAAAAAACTAACAGATTTGGAATGACATGAGGGTGAGAATTTCTTC
ATTTTTGGCTGAGCTATTTCTTCACATTAAATAAAA

LG17

ref-57082

452

CAGAGTGCACCGAAAGGGCTGCCGATTTCAC

LG17

ref-50339_19

45.519

TGGTTTGTGCCGACCCCA[A/G]TGCATTTTTTTGT

LG17

ref-42421

45.885

Chrl4

42792828

TGCTGTTGGTCTGTGTGGGCTCCTGTGATCATGATGGCTTTTCAAAGCAGACCTCAAAAACAAGGAGCATGATGGGAAGCGACTGAGCGTTAAGAGGGAGCGCCAGGGGC
GACACGTTAGCAAAGAGGGCCACAAAACTCTGCATTCCAGTTGCCAAGGCAACCAGCCGAACGTTCTGCGTGTATACAAAAAGGCAAGCAGGTCTGACTGCGAGGCAAAT
GCACAACTCAAATACTCAGTTATGCAGAGCAGCGTATGGATGATTATTTAGAGACTAAAAAAAGAGTCTGAAATTGCTCTGCAGCTCTAATTGTGAATTTCAGGGAACATA
AACTTCAGAGTCATTTTCGGAAAGCTACTGTAATTGTGACAAAGCGGAAAACAGAACTGAGGGAGCTTGCTTAAAATAGATGCTGCATTTAGTAATTAAT

LG17

ref-67883 4

46.352

ATACATTGATTTATTTGTGGCGGCCAGCCACAATATCAACATTGACCGCCACAAATAGATTTCAGTGCTCCCCATTCATTAACTAGACCCAGCCCGAAAATATATTTAAACT
TCTCATAATAACATAAAAGGTCTTTAATGCCGTGTTTTGCGCCACCGCTGTCAAACAAGC[C/T]CGCAGTGCAGTACAGTCGTACCACATACCAGCTGCTTATCAGGTTAAC
TGACTCGTAACGTGTGCAACGGCTCACGGCCTCCTGAGTGTCCGAACTCGCACTCAGTACCTACAGGGACTGAGGTCCATCCACCAGACTTTAACAAAATCATGTGGGAAA
CACTGAATTATCTCTTCATTGACTTACCCTCATGTCGT

LG17

ref-15641 4

46.504

TGTATACAGTAGCCAGCACAAATGTCAACTTACATAATTTTACGTAAAGCACTATCACTTCTTTAATGTGCCTTACCAGACATACATGCACAAGTTGTTGGAAAATAGGGT
GATCAGGGACAGATCTTCTGATGACGCTGGAGACGAGCAAGAGGCTCGTGATACTGATCAGGAGGCAAGTGATCAGGCTGAGGATGAGTGCA[C/TITGACAACGACATAG
TTGCTGAATCTGAGTCAGAACCAGAAATTGAACCAGTCACTGCGGTTATCTCTGAAAGGCAGAAGCCAAAGCCCAAAGCGGTTGCGCCTATTAGTCAGAGATCCCGTAGT
AAAAGACCTGTGAAGCCAGTTATAAGACTGACTTATGATGAACCAGGAAGAAGTAGTGACCACCTAATTGAAATAGTCTATAGAGGGGTCATTATTAAATTAGG

LG17

ref-47840

46.507

AATAGTAACGCGACAACAATGCACTGAAACA

LG17

ref-56212_14

46.726

TTCATCATAGACGTCCCACTCTTGGTCAGAGGAACTTTGAAGGGCCGGCCATTCGATGTTGAGGTGAGCGGCCGCTCGTTCGCAAAACTCAAAGAAGACCGAAAGCAGCG
GGAGCGTTCATCTGAGGCGTCACAGATGACGGGATGACATCCCCGTCTTCCGAGCCGTCAAGAAACCCAGCAJA/G]JCATCCTCGTCCCCAGCACCCGGGTGGCTCATCCAT
AAAAGGGGTTTCAACACCGCAAAAGAGGCCACACCGCGGGAGTCCCCTGTGTGCGCACCTGCTTCGCCTTTTTTTCCCATCAGAGTTGGACAGACATAAATCAGAGCGCCA
TGCTACAGAGCGCAGAGAAATCAACAGCCTCTTCGGCGTGT

LG17

ref-23391

46.88

CACACACAAACGATCTGCTTGCCTGTGATGG

LG17

ref-51409

46.901

ATAATGGGAGGTGTTGTCTTCACAGCCGGTGGAAAAGAATCTGACAGGACTTGGGCAGAAATCATATTCATGGATGAGCTAATGTTCTAAAGATTTATTAACATTATTGTA
GTATGAAGCAGGGTGTGGTTGAAAACCACTGGAGCAGAATGAGGCCACTGGAGCAATTGCTAATGAGAGACAAGTGTGACACACTTATTATGCTGCAGACGAGTGCTTCG
CTTCTTCCGGTTATGAGTATGTGGGGTAACGCAGCACTGTTTTATCATATTAAATACATTTGCGTGTTGAAAGTTGTTATAATGCTACACTGTGCATTCGCTTGGCGACTACT
ATGAGACACTTCAGTAAGCTAGATCAATATTAGTCATGGTAAAACATGGCACTCTTGGTAAATCAAGAAAACTAGATTTAAACTATAAGACTTACTG

LG17

ref-55284

46.958

AGCCGTGGCGCGACATTGTTGCAAATGATAT




LG17

ref-54642_24

47.074

CGTTGGTGCTGGGAACGGATAGAAATACGGTTGTCAACCTAGATAGCAAGATCGTCCAAACCGTTGAGAGAAGGGGGTAATTCCAAGGAATTAATCTCGTCCTTGATGTG
TTCCACTAATCCAAGCAGAAAGTGGTCCCACTGTGCTTTAGAATTCCACCCACAAGATGCTGCGAGTGTACGAAACTCGATGGAATATTCCGACACAGATCGAGCTCCTTG
CCG[A/GJAACAGCGACAATGCTCGTGCTGCCTCGGAGCCCAATGCTGAATGGTCAAAAACCTTACGCAGCTCCTGAGAAAAATCCTCGTAGGATCTGCAACAGTCATGTTC
ATTATCCCACATGGCCGTTCCCCACTCCTTCGCAAGACCGGCCAGGTGCATGATGACGAAAGCCACTCTGGATTTCTCCATCAAAAAACAGAAGGGCTGTAGT

LG17

ref-54794 6

47.105 Chrl3 18458741

TTACTACATCTTTTTTATAGTCTATGGTATAAATACAAAGTTGTGTCATGAAACTCTAGATGGTGCAGGCTAATAGGTCCTCTAACTCATCATCATTATCTATAGGGCACAG
CTGATTGGTTTCCTGCTGTATCAGTAGCCAATGAGCTTGCGTGCTCAAACTTTAAAATACTT[C/TIGGTAGCATTTGCTTCGCAGTGCAACAAGCTTTCAGAAACCCTCCACC
TTCCCCAGCTCCACCTGTATAGATCTGCTATGGGTAATTTATGTACATTGTACAGCAGCAGCATGACTTACTTGCACATAGCACTGTGTTGTGTATTTATTGGCAGTAGCAA
GTCCCGTACTTGCTCTGCAGCAGCAGATATAACCTA

LG17

ref-11210

47.417

TGTAGACTTAAAAACAGAGGGAGCAAATTAACGTTTGGAGGGACTGTCGTGATATAATAAGAAATTGTCTAAAAGTATTAGCCTGTTTTCATCTGGTCTCTGAGTTGCCTT
TTCATTTGTGTGTGTGTGTTCAGTGACTTCCAGCAGGGTTTAAATGAGCCTTCGTAATTGGGTACACGGCATACAGTTCAAGCGCAAAGTTGAGACGCACAATATCCTCTCA
CTTTCTTACGTTCATTTTGGTGTACTTAAATCCCAAGTTAATTCACTTCTGTTTTCATTTCCTCAGTTGGGGACAGACCTCTGCCATGCAGGGCTGCAACCAAATTAAAAAAT
GACCTTTGGAGTTAATAGCTTCCTTTCACAGTG

LG17

ref-41209

47.684

TGGCCAAGGGCGAAGGTTGTGCCTGTTAATT

LG17

ref-27871

48.085

TCCAAAGAATCTCACAAAGACATGCCACTGTCATGCCTTTCCCCACTGACCTTATGAAAGAGCCATCATCACATATTAGCACAACAGTGAGCAAGTGTGTTTTGATGGCAG
ACTTCAAAAACCATAGCAGCTGTTATCTCCTGTGGCAGACGTTAGGATGTGAGCATCCCCTCAAGACCTTTCTTCCATTCTACCAACCTGGAGCCAATACGAAACCACTAC
ACACCACAGGGTCATTACCTCACACCAACCACCCTCTATCCAACTGCATGTGTCATCAGCCTCTCCACCACTGTATACATGACTGGGATTGAAATAAGTGTTTATAAGCCTA
TGTACACTAACAAAAGCTGACATGTCTCAATGTTTGTTATTTGTTTGGGACTGTCTGTTTGGCAGTCAAGCTGTACTAGTCACAGTATTTCAGAGAG

LG17

ref-18388

48.375

CCGGCCAGGTGCATGATGACGAAAGCCACTCTGGATTTCTCCATCAAAAAACAGAAGGGCTGTAGTGAGAAAGTCAGTGAGCACTGTGACAGAAATGAGCGACATGAATT
TGGCTCACCAGAGTAAGGAGCAGGTGGATTGAGGCGAGGTTCGGATTGACAGGGAACGACCACCTCAGCGTCGGGTAGAAGTGGTGCAGTAGGAGCCATGCGAGGATTA
TGCTGAAGCTATTTGAGCCGCTGAGTAACCTCAGCTAGCTGGCGTGACATCTCAGAGATGGCCTGATGAGAAGCCGCAAGTTCCTCCTGCTGCCGTCCCAAAAGAATGCCT
TGTTGTGCAATGGCTCGACGCAACTCAAGTTCATCCACTGAGTCCATAGTGGTCAGCTGATTCTGTCAGGAATGTCAGATAAATGGAGGACTCAAATGCAG

LG17

ref-8912

48.748

GTTGCATAAACTTAGGCTTTGGATTGTTTCTTAAGAAGTAGTTTGACCAACTAACAGTTAGACAAGAGGTAATCCTTTTTTCTTTTCCGATTCAAATTAGACCAGTCTACCTT
TTATGTAGCTGACTTCGTTATAACCAGTCTTGATAAATAAACAAAAAATAGATGACTATCTTTTAAGAATAGTCTATTAGAAGTTTATGAAACCAGCCAACAATGTTGCCTC
TTCTGTGGCCTTCAGCACTGGGCTAAAGTGTAGTTTCCACCCTGAACTACTCAGAGAGATCTGAGAAAGTTATTTCATCATGTGATTCTGCTGTGACCTCCAACCACCTGAC
ACTAACATCGGTCTCAGCCCACCAGACCTGTTGAAAATGCACTTTAAAGCCGACGTGTAATTTTTGATGTTAAAATACCTTTTTCCCAGCTTAA

LG17

ref-171

49.291

AGGAAAAAGACGACCTCTGTGCTTCAGGAGT

LG17

ref-48463

49.3 Chr14 34931414

TGTCTAACAGAGTTCATGTTGCCTCATTCTCTGTGGTGCCACCTGTGATATCTAAACCGCTAAATGCAGCCTCCGTCATCCATTAGGTCCCTCCGACCCTCTCATTAGTCCTA
CTCACATTCACAGCAAATTACCCGCAGCAATTAGAATAAATATCAAACACAACATGCGCCTCGGCCGCAGCACATTCGGGTTCATGCTGGAATACCTACTGTGGGTGTTCT
GATTAAGGTGAAACTTACATCAAAGCCCTGCAGTGCTGCCTGGGTAAAACACAGTGTTAAATGAACAGTGTCACCACTGTATTTCTGTCCAGTCAGGATTGCACCTTTTGC
ATTGTATGACACAGAGACTGTGAGTAAAATTAAA

LG17

ref-26376

49.332

ACAATAGCAGTTACTGAAATGGTGCAGGACTCTTTAAAAGTATGCAGTCTGCCACTTTTGAACCAATCACCTGAGCTAATCATTCTGGAAAATGACACGCTTATAAGCTGA
TAGCACCATTAAAACATGCAAAAATATAAGTACATTCTTAAAAATAATGGTTCCAAAAGAAAGGCTTTGCAGTGATGCCGTAGGCTGACCCGAAGAACTTTTCAGTGAAC
AGTTCTTAAAATCGTAGGCTGACCCAAAGGATTTTCAGTGAACAGTTCTTAAAATAATGATGTTTTTTCTTAGTATGAAGAAAATCTTCTTCATGACACTGTACTGTAGATG
CCAGTAAATCAACTTCTATAACATAATAAAATATAA

LG17

ref-12045_30

49.358 Chrl4 34216088

TTTATAGCACATGTTTGCTAGAGTAATAAACTTTTGGAATCACTGGCCGATGCAGGTGCGAGCTGGTACGGAGGACTGACTGATCCAGAAAGATACCCATGACAGAACCA
CCAGCAATGTTGAGGGCACATACGTCTCCAGAATGAAGAACAGCACATTTCTACGCAAAGCAAAGTAGAGCACTAGCTTCGGGTAAGA[C/T]JCCTGCAACAGATCCAGAA
TACTGCAGGTGATTCATACATTCAACTTTTACAGAAAAATGCTATAAAAATGGTACATTAAAAGTGGTTAATTTGTTAACTGCAAGTTACTTGAAAACTGTTACGGTGAAA
ACTGTAAATGGTTTATAATTCTTACCATATACGGTGAAAACT

LG17

ref-47802_14

49.414 Chr19 5255198

TCTGCTTTGATTCTGTACAGACGACAATGTTGTTAAAACGATCCTCGTTCACACTGATCTGCGAAAGCGACTAAGAATGCTGTATTACGCATGCTAGGCCAGTAGTTGGCG
ATGTCACTTTGTTAAGAAACACTATGCGCCTATAGACTGAACATTTATTTAATGTTTACATGGAGACAGCAA[C/TIGGTGTCGCTTTCAAAAACTTGCACTTTGAAAGCTGTT
CAAAAGTTTGTGTTTTCAGGGCCCCAAATCACTGTTGTATATGGCCCAACTTTGTATTACAAGGAATAAAAAAGAAAGTTTGTAACAACATGAGGAAATGATCACGATTTT




TGATGCTAGCTAAATGCTGCTAGCTTTGATTTTCCAAA

LG17

ref-72377_10

50.454

AACCATCGC[A/G]CGAATAATTTGCACATCAAAAT

LG17

ref-70515

51.642

TCCAAGAATACAATCTGTGATTCCTAAGTACAGTATTGACCGGTGCAGTGATTGACAGCCACACATCAACATTAGATTCATCCACGCTGAGGAGTCATGCCGATGCACAAC
CCACGTAAAGATAATATTTCCGCAAATAACTGCAATTGTAGGTTTCAAACAGAGATGGCAACAAAGAGGCAATACTTACGGACTGCAGCTTTAAGGTTATGTGCTATTTTT
AGATCAAGTTTGTGACTGTGTCTAGTTAGTGACATTGATTTCTCAACTCTTTGTACAGAACTTGTCAGGTTTTTGTCATTTATCATTCATTTTTTCAAAACCCAATTGACTTTC
TGTCTTCCACACAACACCAAATGAGAAAAAATG

LG17

ref-12267

52.936

Chr14

38971237

TATTGGCTGGGAAAGCTTGCTACTGCATCCTCATTTGCAAAGTCAGTACAAACTCTGAGAACATCATCTGCTGAGGAGAACAGGACGGGGAAAACAAACTAATGAAGGAG
TCTTTTTCCGCATGATTTTCCTTCAAATTTTACCCACTTTGCACTAGTTCGCTCTGTTTATCTTTTTCGGCATTACAGTCGGCTGCCACCCCCTTAACACCGGCTTCCCGGTTC
TCCATTAATATGGAAGTGAAGCATCTGCTATGGTCTCACTGAACAATTAAAGAGCACATTCTCCTTATTAAAACAGAGCTCCAGAGGAGTGCCAGGAAGAGACCACCTCTT
GCTATCACACCGCCGTGTTCTCGCACTTAATAAA

LG17

ref-12951_24

54.942

TGTTCCTATACTGTAGGAATTGCCGCAATGTGACACATTCCCTCCCATGTGGCACAGATCAGATATGTAAACATGTAAACAGGAAAAAGGCGCATGGATTCTGATATTCTC
CGATCGGATTCATATGTGGAAATAAATCTGATATGAATCAGATACATGCATCTGCGCCTGCCGTGTCAGCAGACAGATCGG[G/T]ITATTCACATCAATGCGAGTTGTGTCAT
TGAAAAAGTGACTTTTTTGAAACATTTCGCGGTACAGATGTATCTAATAACAAATGAAACATCTTTAGTTGACTAGCAGAGTATTAATTTAGTTCATTTGTGTTAAATAAAA
GGTGATCTGGTGCTGAAATGTGTTGCTTTTGAAATCAT

LG17

ref-26412

55.419

CCGATTTCTTCGATAATAGTGCAAGAGGGAT

LG17

ref-8210_29

56.048

Chr14

2088835

GAGATTCAAGACATCAATGATCATGCACCCGTTTTTTCTAAGAGAGAAATAATTTTAGAGATTAGCGAGTCCACGCCTATAGGCACCATTTTCTTGTTAGATACCGCAGCT
GATCCCGATGTTGGATTAAATTCTCTTCAGAGCTACAGTCTGAAACCTACTGATCATTTTGATTTAAAGCAGCACAGTCGCTCAGA[G/T]IGGCAGCAAATATGCAGAGATGG
TGTTGCAGTCAGTGTTAGACAGAGAGAAACAGAGCGAACATTCACTTATATTAACGATTAGATACCGCAACTGATCCCGATGTTGGGTTGAATTCTCTTCAGAGCTACAGT
CTGAAACCTACTGATAATTTTGCTTTAAAGCAGCACAGT

LG17

ref-45574_30

57.94

ATGTATTTCCCGACTATCCTGCCGCAGTC[C/G]AG

LG17

ref-64887

58.793

CTAAAGGGCACGAGCGGCTTGCAGTCCAATT

LG17

ref-63061_32

59.003

Chr14

14652539

ATTTACACTAAGTCTAAATAACATCTAAGTAACACTATGTACTATTTATTTTATTTGCTATTTACACTGTGTATATAGCATCTAATGTTATTTGCAAACAGTAGAAATCGCCT
CTACCTAATTAATAATAAATTACACTGTGGCTCACTGTCATGGCTTTTTCTTGATCACGTGTCTTAAGTTCATATGTAAATGTGGTTCTGTCCAAAGCGATGCATCTGCCATG
ACGAGI[A/T]GCATGCAAACAGTGCTGTGGACAGCAGATTAATAGCAAACTTTCTTTACACTCTGGCTGAAGATCAGGAAGCGTCGAGCACTTACAGGAAGAGATAACATTA
AAACCACACAGAGATATAGAACCTCAGCAGCTATGAGGGTCATGATTTCTGCTTCATAACTCCAGAATTATTTTGCTCAAAAGGACCAGGCTTCACAG

LG17

ref-65524

59.317

Chrl5

36672409

ATGTCCAAATCCAAGGTTAGCTTCACTTCCTGTCTCAAGAGATGCCTTGTTTTGATTGATTTTTGAAGGCAGCAGATGTATCCTTCGCTTCCTTTGATATCCCACAATCCTGT
GCTTTCTAACAACGATGTTCTAAAAATGGAAAAGTTTGTCCTTTTTTTCGCATACAGACGTCAACGTCGTCAAAATGATCCCGTTCACGTGGATTCACGAAAAAGATGCTGT
GTTATTCATGCCAGGCCAGTAGTTGGCGATGTCACTGTGTAAAAAATTTGGAGACCAACCATGTAGTAAGTACATATGCGCATGACGTCACCGTTTCACAAATTCAAATTT
TTGTAGTTTACATGTGGGCAATAATGCTTTCGTTTTAAAAACATGCACTTTGCAACCCGTTTTCAAAGGTTTGCATTTTCAGGCCCCCAAAATGC

LG17

ref-54436_8

59.866

ACGTTCACACACAGTTCAGTTATTTAAGGGAGTGACAACTGCATTCTATAACCGAACTCACACCTGTAAGTTTTCAGGACTCACAACTGTATTCTGTAACCCAACTCACAGC
CGTAAAGTTTCAGGATTCACAACTGCATTCAGCGGAAAACACACGCTGTGTGAACGGAACCAGACTGGACAGCTAGTTGTCTGTCACGTCATACA[G/TITGCGAGTAGGCT
GCCCAAACGCATGTCTACCATGTGTTGCGGGGTTTTGTGTGTGGTTTTGGTTTCATTAACTTATAGCGACAGAGATTTGAGATGTGTGTCATCTGAAGGTTTTAGATCCAGT
CACTGTTTTCCACTGGAGCTGCTCTAGTCAGTTTTGTGTTCTACACATGACTCAAATGCTCCGTTCTCTGCCCAGATATAAAAGCTGCTGTCGGTTAATG

LG17

ref-65553

60.219

TACCTTCACACGAAGAGCCTGCAAATTGTTA

LG17

ref-41671 2

60.253

TATTCAGTTGTTTTTTCTCAACAAAGTGTCAGTAAAAGAAATGCTGTTGGCCTACCACAGTGAAGTCTCATGAAAACTGTTGACAAACAAGTAAAAACAAATGTTTAGAAC
TTTTAGAAGTTACAAGAGAATCATTTTACAAATATCAGTTAATAACTGCTGTAGTTTCG[C/T]JCAGTAAGAGCAGTGAGATCGCAGACATTAATCAGTCAGACATTTAATAT
TTTGTGTTACATAATAGATTTATGCGTTTATTTCTTCAAAAAGTGACAGGACATCAGTTTGTTTCATGTTCGTGGCAGTGCCGGTTTGATCAGCAGAGTAAGATGTAAAACA
TTTGAAAGATGAATTCTGTCCAAACTCACGATGGTTTG

LG17

ref-5729_23

60.662

GTCTGAGCTTTTGTTTATTAGTATGGTGTGTTGTGTTGCTATTACTAAATTTAGATCTTGAGGCAAAACAATTTGAGAACATTCTTTGCAGATATAGTAGATGTTTTCGGAAC
CTATACAGGACTTTTTACAAGATCTTGGTTTTCTTTCAACTCACCTTAAATAGGATTATTCATAGACTAATCAGGTTATTGCAGTGTGATGATGGTGCGACATCAGTGCT[A/T
JGGAAAGAATTAGTCTCCATTTTAATCTTCCTCAGTGTCTTCAACATGATACTCATTCTGATTCATTGACAAAACCGCAGTGTTACAATTCTCCTAGTAGGAATGATATGAAT




CTGTTGTTGATTGTCTCATGCATCTCTTCTTATTGATTCATGTCACGCTAGAGATGAAGGGGCTATGGTATCCGCTACAAGATGATTGGAGAGACG

LG17

ref-59878

61.41 Chrl4 16893397

GCCGGTCGAGATTCACCAGGCCACGGAAGGCGTTCTCAGACAGGACGCGGATTCGATTGCCATGCAGGAACAGGTGGGTGAGGTTGACCAGGTCGGAGAAGAGCCCGTC
GGGAAGGTGGCTCAGCTGGTTCTCCTGCAGGTAGAGGAATTGCAAGCTGTAGAGCTTGTGGAAGAGGTCGGCGGGCAGCTCGGTCAGGTGGCAGCGGTGCATGTGAAGGC
TCTGCAGACGTTCCAGCCCTCTGAACGCACCTCCGTCCAGCCTGCGCAGTGAGGGGTTATCACTCAGATCCAGTTCCTCTAGGACACGCAGATTGCTGAATGCACCTGCTTC
GATCCATGTGATGTTATTGGAGTACAGCCACAAGACCT

LG17

ref-1508

61.525

ACCGAACCCACGAATTAAATGCTACAGTACA

LG17

ref-37555

63.62

TAAATTTCACATGTGAAATCACCAATGAAATACTTGTTTCTTATACTTAATAAAGCTTATTTTTTAGGCTTAATCCGCATGTGCAGTCCTATGCGCGCATTTGGCTCATTTAT
ATAGAAGGTGGGATTTATTCCGCCATATTATGCGTTGCACTTTCTTCCATTCACAGTAACATGAGTGCACCGTCTTCATGTATATAAAGTCTTTGCTAATGCCTGCATTGGC
AGAACCTCATAAATGACTGATTTCGGACTCCATGCAACTCCATGAACCACACAAATAAAGTTAGCATGTTGCTAAGCGAACAGCATGATACTCTAATAAGCTCAAATAGA
CACAGCACAAACAAATACTGAGTAAAATAATAGA

LG17

ref-71406_8

63.742 Chrl4 24661883

TGTTATGCTGGTGTAATGTCCTTGACATGACAGCTCCCTCACATTATCACAGGGGGAAACTGAAGTGGAAGAATCACCGCACCATAATTACCCTTAATAACCTTAATACAT
AAATGTCCGAATGCAGCATGCTGTGATCGCTAAACCTTTTCACCCGTTAAACACCTGCAATGCTG[A/CJGAGCATCACTATCGGTGAGTTGGGTAGTGGTAATCTCTGTTAA
ATTTTTTCATCACTATTTAATATTTGCTCAGATTTGGAGACGAGCAGCACGTAAAGGCCAGGAGACAACACACTTAGCTTACAATTCATGTCAGAACATCGCACAGTAACA
AACTCTGCTTGGTGCTAAAGCAATGGCTTAAAGATGAGG

LG17

ref-58470

64.21

GATTTTTTTGCGATTACCATGCCTCACCATT

LG17

ref-29397

65.647

ATCAAGCTTTCGACAGATCTGCCTCACCTCT

LG17

ref-46555_29

65.81

AAGTCAGTATCGATCTTGGTGCTCGCGC[C/T]GTA

LG17

ref-59367_17

67.41 Chr14 5509724

TTTTCAGGCATAGTGAATGGTGAAGTCTGCACTGACATAAAAGCTTCTTCTGCTATCTGAGACAAGGACTTTTTCATCTTTTTGGTGACTTTAGCCAGTTTAACCTTTTGAAC
AATGGCTTATTTACTAGTTTTACTAGTACTGATGCTGGTTTCAGTATCCGAGCCATTCCATCTGGAGCACCT[A/CJAGTCGTTTTGACTGGCAGAAGAGCCTTCGACCAGGTG
AGGGATGCCCTAAAAAGTGCCACCCTGAGAGGTGCCCAGATGTTAGGCAGCTGCAGGGCTGTCCAGCCGGGCTGGTTCGTGACCAGTGCGGGTGTTGCTGGGAATGTGGA
AACGACGAGGGGCAACTGTGTGACCCAGAGCCCCGGT

LG17

ref-44637

68.112

AACAATGCCTCGACACGGCTGCAAGCTGCAT

LG17

ref-48157_29

68.261

GCCTTGCTTCTGGATTAAGATTTTAGTCTTTGACGCCCTAAAGAAAGAGAGAGAGAGATTAAAATTAAAGTTTGAAAGTGACTGTAATCCGTTGAAAGAGATTAGAGATTA
AAGATTAAAGTTTGAAAGTGACTGTAATCCGTTTTTAAACCTACAGTACTTAAACTCACTCATTGGCAGCACAGAGTTCGCATTCA[C/TITGCTGTATGTTTTTCCATCAGAC
CCACACACGGGTGAATAGTTCATTGGGCATATGTTAGACGGGTTAGGCTTGCAGTTAAGCTGATCACATAAAAAAAAAAAAAAAACAACAACATTGATTTATTTGCAAAT
TGAGGGAAGTAATTCTAAAGCCATTACACATTCAGATTA

LG17

ref-68986

68.998

ATCTACAGGCCGAGAATGATGCTGGTGCAAC

LG17

ref-40692

69.35

AATTCTGATAGATTAGAACTGTTATGTATTAGGCTTTCTGAGTAGCTTCAATATTAAGAATGTAAGTTTGATGCTTTCTGAGATGATGTTGTACTGCACAGCTGATCCTAAA
TTAACAACAGTGTTAAGCAGACAAAGCAAAAGTCTTTCTGAAAAAGTACTATTGTAAACGTTAGCATAGATAGATATATAAATGATAGAGTGGCCTGGCAAACCTGTTGC

TTTGTCAAACCAATGTATGCTGTTTGATTTTAATTGAAGGTTACGATATGTCTAAATGTGCTTCACTGTGAAGTGTTTGCTATAATACTTTGTATGAATCTTTTAGCCAAGGT
TTATTTTTAATGCAGACCTTTTCTTGTTAGAGATATTCAGATAATATTGTTTCATTGGAGTTGCAAGGCACAAGGCCTGGGGCCTGATGTATAAAT

LG17

ref-44530

71.973

ATACAGGTCGGATAACTGTTATAGGTGATATTGATTTTGAAAAAGAAAGGCGGTTTGAAATAAGAGTTAAGGCCAAAGACCAAGGGGGTTTGACGAGCACTAGTAAACTT
ATAATTGATGTAACTGACATAAATGATAATGCACCTGCGATAAACGTGATGTCTCTCTCCAGCACTATAGCAGAAGATTCGCCCCCTAGTACTACTATTGCTATAATTCATG
TGAAAGACGCGGACTCAGGAAGAAATGGGCAGATTACGTGTTCTATTGACAAAAACCTACCGTTCAGTATCAAATCATCGCTCTCAAACTATTATAATTTAATCACAGATG
CCTTTCTTGACCGTGAAACTCAGTCAGAATATAATA

LG17

ref-51266

72.538

ATGATGCTTTTTGATGTTTTATAAGATGCCCGAGAAAATGTGTGATATTAAGCCTCAAAATAACGTATGCAAAGGACAAAAAATAGTTTCTTTAAAATACAGAGAATGAGA
ATAAATTAAAATAATTAAAACATTAAGGGAGGAAAAATCCTCTTATATTTTCACAACCTGAAAAACAAGCATTATGGTCGAGCAGGGCGCATGCACGACCTCTTCTCTAAA
AATCTAAAAAGGAAATTTTGCGTGAAATGTTACGTAAATCTCTCTTTGATTATTGATGTGGATTTTCTC

LG17

ref-17983_5

74.015

CTGTACATGTTGCACTTAACTGTATTTTCCTTTTTGAAGTGATTTCAATCATATCTCAGCCAAATTTTAATATATTGGCCAAATTTTATTATCAGGCCGACTGATATGGTGGC
CGATACATCATGCATCACTAATTTTAACTTTATATTCTTCAAAGAATCTACCAGGCGAATATTTTAAGTCACATGTTTTGAGGAATCACTA[A/CITGTAGCGAAACATTTGCA




AGGTGAGTTGTGTGCCGAAATTTAAACAAGATTGAACAAACCCCTAATCTCAAGTATTAATCTATGTCATGGAACTCATCAAGCAATGTTTGTACTGCATGAGTGCTACCT
GAAATCATCCTTTGTTGAAATCCATAACCCTGTGTAGGATATGAATAGTGCCACTAAACACATCTCTAGGCCCTGTTTCCACCTGGTATTAAGATGCG

LG17

ref-23150_32  75.131

ATCCAACGTAGTGCAAGTTTCTTCGTTAACATAATAAGCCATACCATCCCAAAACACACTGCTTTGATCTGCTGTGAAGTTTTACCAATTGCAAATGCACAAGCTGTGACTG
TGTGTGTTTCTCTGTCCCCATAATAAAGCGCGCGTCTGTCCGACAGATCCACTGCGCCACGTGCACGTGAGCGCGCGCAAACACGGATCAGACTAGCGCGAGATATCTGCT

CACTGCATC[C/TJGAGCGGGTGCCATTCACTGTCGTTTAACTCAAACCTTATGGTATTTTTGATCAATTAATTTATAAGTTGTATCTGAATCTGTCTGTTTAATGCGCATGCAC
ATTTATTTTTTTATGCTGTTGATGCAATATATATGCAGGAAACTTAAACTCTTAAATGTTTTGGTCTAATAAGAAAAGGTCAAACAGATTAATCCAT

LG17

ref-1434 75.827

ACTTTGAATTCGATTTTTGTGCCGACGGCTT

LG17

ref-56300 79.638  Chr24 4849520

AGTATGATAACTATAACAATAAAGATATAGCTCTAAAAATAGTTCTAAAATATAAAAGAATATCAGAGTCTACACCACAACTATAACGATAATAACGACACAGAGAAACG
ATACCGCTGTTTTTTTTTTCCATCTTATGAATTATAAAAACATTGACAGCCAATCAGAATCCATCCTGCTTTAAAGAGCTCGACCATTTAAAGCAACAGACAACAAAACTGC
AGCGCTCTGGAAGCTAATATGGTTATTGTTATCTTTATAGTTATCATTCCTAGTGTGAACGGGCCATAACAATAAATATATAATTTCAAAAATCAGATCAGTATAGTTGGAA
TTACTTTTAAGGCCAGTTCACACCAAGAATGATAACTATAAAGATAACTATATTAGCATCCACACCAGCGGATGGAATCATTCTGTTTATTATGCTG

LG17

ref-25275 80.587 Chrl4 15451003

CCTGACCCGTGTTCGCGTGTGCATTGGAATCCTACACTGGGAATCACACCGCATAGAATCAGTGTTTCCAATTGTTCCGGCACAGGCGTCTGAATGAGCTTATTTAGTGCCG
TCAGACAGCAGGCGGGGTGGTCAGAGGAGCATGGGCTCTGCCGAAGCCCTTCAGAGACCACAATAGGAGCAGCTGCAAGGCGTTTGGGAAAAGTGTGACGACTATAGTG
CACTCAGCGTTCGGCCAAGCACACGGTATACTGTGCCTCAGCCTTTGTGTCGTGTAAGATGGTGTTTTCACAAGCCTCAATCATGGTGGCTGTAATTAGCACAACACTGGC
AGCGATACGAGCCTTGAACAAGAGGCAGTTCAGATTGTAATGATCCAGTGAATCTGGGAAGTTGACAAATAACATGGACATTAACTTTTTTAAATGAAA

LG17

ref-45096_4  81.228

GAA[C/TITTGCATCGATGATTGTGCCAATATAATC

LG17

ref-45096_3  81.453

ACCTTCAACCTGTTGAACCCCAGTGAAGTCCACTATATGGAGAAAAATCCTGGAATGTTTTCATCAAAAACCTTCATTTCTTTTTTACTGAAGAAAGAAAGACATGAACAT
CTTGGATGGGGTGAGTAAATTATCAGGAAATTTTGGTTTTTAGCCTATGCAAGCCTACATTTTTTAAGCACTGCAAAATCAAACTTACTGA[A/TICTTGCATCGATGATTGTG
CCAATATAATCTAATTTATTTTCTACATTAAAGTTTATATTTTTAACTACACCTCATTCTTAATATTTTTACTATCATTACCGAAATCAGCAACCTCATTTCTGTAACTTATGT
ATCATTACCGCAACAGGTGATTATTTAATGTTTATTTAAAAAATGGAAAAATAGTAGTTTGCTTTTAAATGCATGTGCAGAATCTATACAATATGTT

LG17

ref-34698 84.354

CAGGCAAAAAGTGTATTTTTTTAGCCCAGTGCAGCAGAACAAAGGGAAGTGGTAACTAAGGTTAGGAACTGAGAACCAGTTCCTACCCAGAACGAAGTGCATATCCTTTA
ATAGAGATGTCTCACCTCAAGAACATTACAACAATGAATGCACTGAAAAGCCCTCGTGCTACTCATACGTCAATGCAGAGAGAGCGAGAGAGCGAGAGAGAGAGAGGGT
TGCACAAAACTGTACGATTAATCTTTAAAAGATTGCGTTCTTGATTTCATCACACATATGATCCAATTCCTAAATGACAACGATTCGCCTGTGTAGGCTATATTACATCTTT
GACAAAAATAAAATTGCGACATTCAAATCTGCTTCACATACAAATATTCCAGTTATCACAGATGTATACAAAAGTGTATTATTCAGATAAACGCTGATG

LG17

ref-57927 85.291

AGGACATTAATGATTGATGGGCGAGGCCATAAACAGAGGGGCGTTTTTGAGAGCGTTACCTGATTTGCCCACATCAGAGTGTGGGAAGGGTTTAAAGGTGGGGTCGGGTG
AAGGGGATCATTTTCATTGCATGGTATATAAACACCCACCAGTTTGAAAACACCCACAAATACAGAAACGCCCACTTTTGTTCCTCAGAGACCTCATATTCGAAATCCCTG

CCCTGCAACCAATTTCATTGGCTGAGGTTACAGTGACGGGTAGGTTTAGGGATCAGGGTTGGGTGTAGGCAATCATTACTGTGATTGACATGGCCAATGAAATGTTTAGAA
TCGGCTCCAGGGCGGGATTTCCGCTGAACTAAAACAGACCAGAACGCATGCAAGCTACAGCGACGATGGAGGCCTACATAGATGAGAGACTGTGTGAAG

LG17

ref-64134_26 8536  Chrl4 16145066

GATCCAGGACCCAGACGCCGTCAAACCCGAGGACTGGTGAGACACAGAGAGAGTGTGTGTTGTACTGTGGATTGAAGTCATCACTTGTTGTCCACTTCCTCATTGTTTGGT
GTGTTTGTGATTCAGGGATGAAGATGCTCCCGCTAAGATCGCTGATGAAGACTCTGTGAAACCTGACGGCTGGTTGGATGATGAGCCGGAGTACATCAGCGACCCCGATG
CCCT[C/G]JAAGCCAGAGGACTGGTAATGCATTCTCCATTACATTACAAGAAAACCCTGTTCTTAATATTAACTCTTTTCCGCCAACGTTTTTGAAAAAAGTTGCCCGCCAGG
ATTTTTGATAGTTTTCACTGAATTTTCATTTTGTCGTATGAATATCTGAACATGCAATAATTTAAAATAAAGAACAGAGCCTCTACTTGTAAACAAAAAAAA

LG17

ref-52436 86.459

ATATTCATTCATTCATCTGAGTGTTTTATAATGGATCTGACTGACTCTGCTCTTCCAGATGTTTCATACTTACATTAACACAAAACCTAATGAATGATCGTTTTTCTTTTGAG
AGTCAAAGAGCATGTGGATTGTGATGTTGACATATAAAATGTTAGATGATTAGAGAAAGGCTGTTCTGGGTGGTTGCCAGAGTGTTGCTAAGGTGTTCTAAGTGGTTGCTA
GGGCGTTGCTGAAGTGGTTGCTAAAATAACAGTGTAATCGTTCTCTGTAGCAAAACTAGTGTGGGATGAATTATGCATTAAATTTCAATACTTAACTCTTTTCATTTTCTCC
AAACTTTCATGACCTCCAGAATATTATGTTGAATGAATATCTGAACATGCAGTAGTATATCAAAAGAAAGAAGAAAAGAGCCTCTGCTTAAACCA

LG17

ref-26139 88.07

TCACTGATTGTTTTACATCTTAACGGAAGTTACTTTTACTTTTCTCAAGTAACTAATAAAGTAAATTACTTTTCAAATTTACAACAAAATATCTGAGTTACTTTTTCAAATAA
GTTTGTTTTCCCATTTATTGACTGACAGCTCTCCTGTCACCATGTTGAGAGAAATCGAAAGTGCGTGCAGAGGCGTCGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGAACA
TTGTAGTTCTATACTAAATGTGAGCTTGCATTCACTCATCTCACTTGCACAAAAACAGATTCATTATTTCTCAAAATTAATAAAAACACTGAAATGCAAACTCGTAAATGTA
TGCAAACCTGCAATAATTATATAAAACAAATG




LG17

ref-59181

88.698

ACATTGTGTTTGTGGCTCATGGCAGAATTGTCGACCAATTTATGCCAGCAGGTGGTCTGGTGCCCACACCTACCATCAGAGACACCATTCTTTACTCTCCGTGGAACTGCGC
TATTGATTCTCACGCTGCATTTGGAATTGCTCAGGGGTTCATTCAAGTGACAAACAGAGAGTTTGTCAATATGAATGACAATATGCTTTACTGTGAGCCGAACCCTTTGCCA
CGTCACTGGAATAGCATGCGAGGATCTCGCCACAACATCCCAGTGATCCTTCTATCCCCTGTAACCCCTGAGGAAGAAGCATGGGCCTTTTTTCACCAGTTTTGGATGAAT
AGAAGCATGGAAATAGAAGACCGTATTATTATCCCATATCTTGTCCCACAAAATATGGTAAACGCATTTAGAGAGATCCCCCTGTACATGTACATA

LG17

ref-59057

89.997

GTTATAGTGCAGTTTACAGAGATCACGTGCTCTTCTATAGCTGGACGTCACTGCTGTGTGTCTGATGCTCATGTTGTGTGTGTTTGTGTTTCAGGCTGCTGGTGAGATGAATT
CAGACACACACATTGTTACAGGTAAAACCTCAAGAACAACAATTGTGGCACGAGCAAACCTTCCTTTATATACTAACTATAAAGATGTGGATGTTTGCAACATGGTTGCTG
TGGTGGTTTGACCTTTCTGCAAAATTACTTTATTGTCTGGCAGGTGAAATTGTTTAGTGCACTAGATTATAAATGATCGTAAAGGTGCAATATGTAAGAATTTTGCAGTAAA
ATATACAAAAGCCACTAGGCCAGTGTTATATATTTTGTTCACTTGAGTACTTACAACATCCCAAATGTTTGCAACTATTTGTAAATCGTGAGAAA

LG18

ref-63025

TAGAGAGTCCCGAGAAATGTGCCAGTCACAG

LG18

ref-22373

0.466

TTGGGGAACTCGATAGTTTTGCAAGCGAACA

LG18

ref-10209

0.606

ACACTGCACACGTGTGAAAACTGATGACCGGAAAGATGGCAAGCGACACGGGACTTATTCTTGTTAGAAAATAAAATTTAAAAAACATAACGCATGCATCGATAACGCAG
AGCCTCTTAGGGCTTCTGTAGGGTAATGGTGCCGTTACATCTGATTTGGCATACGGTTCAGTTGTTCATGCAGATTTGCCGTGTTGTGCATAAGAGAGCTACTTGATTTGAA
AGTCGTGTGTGAGCCGTGATTCATACATCACTACATCTATTTTTAGAAAAGAAAAACCACAACATTTCACTAACAAGACCACATATTTACAAGGGTTAGCCACTACTGTGA
TACGGTGAGAATCGTAATGCAGATCTATCAGAGGAG

LG18

ref-24268

3.989

GTTTCTACCGCGACCACGTTGCACTATCTTG

LG18

ref-25024

5.753

GGGACATTTAATGAAAATGCAATTTAATTTAAAATAACATTTAAATGATCATTTTGCTACAGTTTTTGCTTAAACATATCTAGCCATTTCTGTAAAACACTGTCATTTTTTCA
CTGCGCATCTTTTGACTTTTGACATTCCCCTGACACATTAGAATGAATAACGAACATAGATGAAGTGCACTGATGTCGTAAGTGATCATTGTCAAGGTGAATTATTGACAGT
GAATCGTAAGTGATCGTTGTCAAGGTGAATTATTGACAGTGAATGTCATCACTGAGGTGTTAATGCACACATGCATATAGGGTATGTTAGCTACATGTACGTCTGTTTATTT
TATTTTATCTAATAAAAAACTATGGGCTCTGT

LG18

ref-57319

6.662

ATGTGGGCCAGATCTGGGCCAACACTATGTTGCTGTCTGGGAAACCAGGACCCCTGTATGCTTTGAACTATATGTCCATATGTGGAGATTTTCTAAGTTTATCTATGTCTCA
ACCAATCAGAATGATTCAACCTGAAGTAATGACGTAGTTTAGTGACCTGTGTTTGAGTATAACTGCTGTTGTATTGAGTGTGTATGGAGGGTGGCCTACAAACTTCTTGCTG
AGTGTTGAACCTGACTTCTGCTGATGAAACTGCAAACTATTGCATCTCTGACTCCTGGTCTTCATTCATCATATCTTGTCCTCAGGTCGTAACTGTAAATTCCCCTACAAAAC
AACTAAATGACATGGGCGAGAAAGCAGCAGTTCAGAAAGCATCTGATCATAGCGATATGGATATGCTTGCACAAGCTCTGCAGTTCAGCAATTA

LG18

ref-1826

7.791

ATTCTGTTTTTTTCTTCTTGATTTGAGGTTTCTGTTATTTCATAAGTTAACTCTCATTTCACTCTGCAGATGAAAGTGCATTCTGTATAAATTTGGTATACCGGCCATTTAAAG
TGGTTAACGTTTGGCCGTGTTAACCACAGACTAATATATATATATACACACACACACACACACGCGCACACACCTCGTTAGCAACTGCTATGAGCCGCTATGCGTAAGCTG

TCTGCCATATTGGAACAGTCAAAGCCGGTCCATGAACACTCAAGAGGCTCAAGTTGACTGTGCTTCTGCAACCGTAGTTATACGCCTATGTATCTATATCTGCAATAGACTT
CGGCTGATGATTTTCATAAGATTTGGTTGATC

LG18

ref-15983

8.356

GTGACACAAACGAGCCTAATGCTTCAAATCA

LG18

ref-67276

8.735

Chr21

45546825

CTGTGTCGTCCTTTCAGCTGAAATCCTGGAGCTGGCAGGAAATGCAGCCAGAGACAACAAGAAGGGCCGTGTGACGCCCAGACACATCTTACTGGCCATCGCCAATGACG
AAGAGCTTCATCAGGTACATTCACAGACGCCAGCCTTCTCACGTGCTTCTGGTCGCCGGTGGAACTCGAGTGGTCAGATCAGACATGCCTTACATGACCACGACAAACATT
CAAAAACACTCCAGACACTGACTTCAGTTGCTATATCTTTACAAACTGATCCGACCGTTTTTTCTATGCTAACATGCTAAATAATGCTAACAACATGCTAATCATGCTAACA
AAATGCTAAATCATGTTAGCAACTAGAGTTGGGCCGATAGATAATGCCATTTCCATCGCCGATGGCTGACAGACATCATGATGTTGAGCAGGCAACAT

LG18

ref-41909_1

10.091

TTGTGCACTTAATGTAATAAACATCATACAGTAGTGAAAATTAGTCAAGATAATAACTATAAGACACTATAATTTTTGATCAGGCATTACCGCCTGGATCCTAAAGGAGAC
CCAATTCCTGATTCACCTCAGATCTTGAAAAATAAATGAAGGGAATGTATTTTTAATAATGGTAAAAAGTTGAAATATATATTAATTCGI[A/TITTTTTATTGCGAGTGCAGT
GCACTTGCAGAGAGACTTCGCCCATGCACTCTTCTGATTGGCTGTGATTTTTGATTGATTTTGGCGCGTCTCGTAGTCATGTTGCATGTGGTGTGGACAGACAAACTCCTTG
TCACTGGAATCTTATCGCATCACGTCTGGTTAGGACTCAAAAAAGTATCTTAAAATGTGTCAATTAAGTACTGCTGCTTATATTAATTCATATTCATTCA

LG18

ref-48044

11.497

ATCCTCTATTCGAGCTACATGCCCAGCCCAT

LG18

ref-24138

11.602

GACAGCAAAGCGAAACAGGTGCACAACAATA

LG18

ref-45220

12.782

TGTCTGTCTGTGTACACTGAATTAAATCAGTTTAACACAGTTCAGTACAGTGATAGTCATGAACACTTAAAAACAGAGTGTTTTCAGAGGAAAATATCAGTGTTTTGTGTTC
CAGTCTCATTCTGAATCATCGACTGACAGTGAAGAAGAACATTCTGCCGGTTAGAAGAGAAAAACTGCTGCTTTCTGAAGAGAAAAACACAATGTTAGAAATTAAAA




LG18

ref-40995_6

13.002

GGTTGTTTTTCATGTCCGCGGGTTGAAGCGACCTTCAATAACATGATATTTAGCCCCTGGAATATGAAATTTACCAGGGGAACACCGCCAAAAAAAAATGCAATTTCCCCC
CGGAACGTGATTTTTACCGGGGTACCCCCCAAAATGTGATTAGGGTAGTTTTGGGCTAGTTTT[G/TJCGTAGCAATTTTGTCGTGAACACCTGGCAACCGTGTTTCGCACTCT
CTCTCTCTCTTTACGTGCATGAGAAACACAGTGCTCTCAGCAAAGCGATGGCGAGTCATGTGCCTTCACACTAGAGTTTGCGGTATGTCAAATACAGGTATGCTGCGCATTC
ATTGAGCTGAACTGAAATAGTACAGATCGCTTGACAG

LG18

ref-59922 24

15.073

Chr9

49795373

GCCCCTCCAGTTCGAACTGCCTGCTCTAAGCGAGACTTGAACCCGGGCACAGCTCTTACCGGCCTACGTCCGTTACACTCACCCCCCTAAACTTCAAACCTATCCTGGTCAC
GGCACCAAATGTAGTCCCTTCAGTTCGAACCACCCGCTCTAAGCGAGACTTGAACCTGTTCCTGTCTGCATGGGAGTCGG[A/GJCGCTTTAACAAGGAGGCTAAAGACCGC
AGTCTCTAGAGCACATCTTGAGATTAGGGTAGTGAGGTTTACACGCACAGCTCTTACCAGCCTACGTCCGTTACACTCACCCCCCTAAACTTCACTTCCATCCAGGTCACGG
CACCAATGTAGCCCCTCCAGTTTGAACCGACCACTCTA

LG18

ref-59922_30

15.073

TTAAAGCGCCCGACTCCCATGCAGACAGGIA/CJAC

LG18

ref-50805

15.319

Chr20

32695475

ATATACTATTATAAAAATATAATAACTCAATGGTACTAAAATAACACTGGTTTTGACTAATATAATTCATTATTAAGTGTGAAAACAAACATTTTCTTAATTTTTTAATGAT
TAAGGGGCCATTCACATATCGCGTCTTTTTCAAATCTAGGCGCGCGGCAAGTGCGATCATAATTGAAGCAATGCGGTCGTGACACGCATGCGGTGCGGCACGCTCGGTTTT
TCCAGGCGCGCCTATACCGCGGCGAGATGAAAACATCTCAACTTTTCAGAATGCCGCAAGCGCACCGCAGGTCATGTGACAAGAACCAACCAATCAGCTTCGGCCTTTCC
ACACGTTTTTAGACGCGACATGTGAACGGCCCCTAA

LG18

ref-61259_17

17.039

Chr9

22771514

CAATGTGGGTACAGTGTAATATTATATAGGTATAAATTCTGTTTTAATTGATTATTAAATTGTTTAATTATACAAAGTTTCCATGAGTTCAAGGTAAATCTTTTTATCTTACT

ACTGGAGCTGCCAGTTTGCAGCGTTTCATATGATTATTAAACAGCAGCACAAACTATGCAAAAGCAGCAACCIA/G]ITTTCGGCGCACCCAGTGTCTGAATTCACTTATTCAT
TTTCATTCACTCCCTCAAGTGGACTGTATTAGTGGACTAATGTAGGGAATAGTGAATGAGGGTATAGAGGGCGATTTCATCACAACCACACTCTCGCACTCACCAGTATAC

TGATCACACTCACCTACAGCTTGTTATCCGCTTTTTT

LG18

ref-60675_1

18.661

TATACAAGCCGAATTTAAATTCCTCCGTTATCTTGACACCTCAATGTGGAGATATAGAAGGAATAAAAGGCTCACAAACTTAAATGCGGGACAGTGGAGGAGGCAGATAT

TAACACCTGCCTCAACTCTCTCTGCATCTAATTCCTCAGAATTAGATACGTCACATTAATCAGTCAGGTCAGAAGTGGCCACAGAGTGGGT[C/G]JCCTGAACCGACATGAAT
GCAACATAGCAAGAGAAACCCAAAAGGAAAAAGTCCCATCAGCCTCTTCCCTATGCTCCGCCTACAATTCCACCCTGCCACCTTTGCGACTGAAGCCCAAAAGGAAAAAG
TCCCATCAGGCTCTTCCCTATGCTCCACCTACAATTCCACCCTGCCACCTTTGCGACCACAGGACCTGAACCACGAGGTCAAACTCTAATCGCTCAAGAAAG

LG18

ref-15488

20.301

TTCCTGCCTTCGAAGATGATGCAGCTCACAA

LG18

ref-41896 1

20.813

Chr21

36203065

TCCCATCTACAGGGCGATGGGTTGTGGTTAGCTGAACCTCCAATGAAAAACAGACCTGGTGGCAAATCAAAACATCCTCCACAGAATTAAACATATTACGACAGGAATAA
ACAATCCGCTCCGATGACCAGGGATAACGGTCTGGGCTCGGCACGCTGATTGAAAGCAA[A/G]JGATATCGCTGCATTGGCATCGTGAACCCTTCTTTTTTTTCAGAGGAAG
AGGATTTGACGGAGTGCAGGAAGGACAGAGGGAATGGAGTGGTTGGGGGTGTCAGTTGTAAGACCAAACTCTGCATGCTTCCTTATGAATGACAAGGGCCCATGTGTAAC
TATCAGTAAATAAAAAGTGGCTGTAAAATTAACTACAAGACA

LG18

ref-13921_10

21.958

GCTAGGCGACTAAATAATGTCTATCATTAGTCATTGGCTAATAAATTGTTAGATTTCACTGGCCAGTCTTTGAGTTAGATGCTAAGTACAGTATAAGTTTAGCATAGATATT
TTCACTCGCCTTGTCTTGAGTTTCGATCTCCGTCAAGCACACTATTTCAATTCATCTCAATTGATGT[C/T]JCAGTGTATTCGACGTACCGTAAACTCTAGTGTGAAGATGCAC
GACTCGCTTAGAGAGCGCTTCACAGAGTCTTACACACTACATAGAATTGACGAACTACATGTAAATGATATTCTCTGTTGTATTTTCATGTCAAAAAAACTGAGTTCATTCG
GAATTATTCAGAGTTTAAGAACAAGCAGAAGCCACT

LG18

ref-48806_31

30.549

TTCGATATGTATCGATACTGAAATTATTCCAGTACTAATTTTCCATAGTATTGATACACTGACAGCTGCGGAATCTTACTCTCTCTTCTATTTGACGGCGAATTGACAGTTTG
ACACACACACCCGCCTCCTCTCACTCACTCGTCTCATTTGCGCCGGCTGAATAGTGTTGTTACAGGGCACAAATTTCGGCATGTGG[A/TITGTGGGTATTGCACATAATTTTA
CTCATTCCTGCAGGTTCGCACTAATCTACTGTATATAAGTGGCATACACACAGAGCCGCCTCTCAAACAGCTCGTGAGTACCAAATTTAGTTATTTTCCATGGCTTATTGCA
ATATGTAAGATTTTTGCAGTAGTTCTTTTCCATGG

LG18

ref-48806_32

30.736

AACCACATGCCGAAATTTGTGCCCTGTAACA[A/G]

LG18

ref-8005_31

32.527

TGGTCCATCATGCAAATGTGCCAGATTTAGCCATACAGGCTAGTTTCCATCTGTAGTCCCTGGCAGGTTAATGGTAAGAAAGTACATTAACACTTAAAGGGATAGTTCACC
CAAAAATGGATATTCCCTCATCATTTACTTACCCTCATTCCAAGTAATTATATTGTCTGTGAGTCCATATAATGCCACTGAATGGCTGCCGCTCTGCAACGAAGTTCATGCT
GCATAAC[A/G]JAAACTAGATCCTAAAATGTTGGCCTGGTCCTCTTTCATCCTCCGTGGGACTCGAGCCCTCGATAGAGGTCTGATCACCAGGAGCACCAGTCCTACCACCAC
TAATTAGCTATAATTACAAATATATTTAATATAACTAAATAATTAGCTACTGTTATTGGATTATAGAAGTGTGAATATAGAAACATTATTATGGGGATCC




LG18

ref-62839

33.602

GATATATTAGGTGATATTTGTAAATTGTCTTTCTAAATGTTTCGTTAGCATGTTGCTAATGTGCTGTTAAATGTGGTTAAAGTTACCACATTTATGTTTCATCATGTTTCAAA
TAACATCATTATTTTTATTTTTCAACCCGAAAATGCTTGTAGTCTGTATAATTCATAAACGAATCTGCATTCTTATCGAGTCTGTGTGTAACTGTGTGTAGCTTTAACCATGT
TAGCTGTCGTGCAGCACTATCAAACTCATTCAGAATCAAATGTTAGCAAACATCCACAAAATACATGTCATACTTATGTGATCTGATATGCTGCATCACAAACAGTTTGTA
AAGATCCATTTTGAGAGTTATATTGTGAACTT

LG18

ref-35932_23

34.548

TTAGAGCGCCCGAGACCCATGC[C/T]GGTGGACTG

LG18

ref-58881

34.977

AGCGCACAGTCGAATGCACTGCCTTGCAAAG

LG18

ref-72818_24

41.197 Chr6 25222012

CCTAAAACTGATCTGGCAAATCGCCCTGATGGTGGCGGTACAGCGCTTTTGAATTTTTTAAAAAAACTACTTTTGCGAACTAGTCCTAGGTTTTTCACCCAATCAGAATCAA
ACAAGTGCAGAAAGATTATCTGTTGTCTGATTGTCAATATCAAAAAAAGTCTAAATTTCTATTCATGGCAAAACATTCGA[A/G]JGTGGGCCTGGGCACTTACTAAAATGGCT
ATCACTCTTGTATGGAATGAGATCATTTCACCAAACTCGGTACACCTATGTACAGGCTCAGTCTGTGGTCTCCTGAAAAAGGACGCAGCAACTGGCCACTTGGTGGCGCTA
TAAATTAAAAAAAAACCCATGAAAACAGCTATAGCTAT

LG18

ref-60373_17

42.821 Chr2l 35484318

CAATACGTCTCCAAATCAAGAAAGCAGCTTAATATTTTATTTTTGTAAGTGGATGCAGGAAGCAGACAGAAGTTTGATGAGATTGTTGAAGGTTAACAGTCTACACCGAAA
CTAGACTCTTGGATATCTCCCAGACGATGTCTAGCCATTTAAGGCTATGACACTCCCCATTCTTAAGCGAAAGACACTTAAGCTCAGGCTTTGAATAACCGACAT[A/G]CTT
GCCAAGTGACACTACAGAAGACACTGTGCAGATTGCAGTGTGAAAAACCATTAGGCAACATACACCTTTGGAGCTCATACTGATGACGCAAACTGCTGTAAGTCTTAGAA
GATGGCTACTTATCAGGCTTTTGAACCAGAATAGAAAAGTGCCCCTGAAACAAGAGACAAAACTTTCAGCTTCCAGTAATCTCTACATTGAGCAATGATAAA

LG18

ref-41997_2

44.133  Chr21 35312617

CTCTGACCGCACATGTCCAGTGGGGGGCAGTGTTGTTTCAAGATTGATTTTAGTCCCGTGCTCTACTATACATCCAATTTCACATTCACATTCTTCTCTCTCATCAGGGCTGG
TGGAGTTGGATGAGGGCAGGAAGATAGTGTTTGCTCCGGGCCAGTCTATTCCCCTGACGATTGTCAAATCAGATGGAGGCTATACTTA[C/T]JGATACCTCCGATCTGGCTGC
CATCAAAAATCGTCTGTTTGACGAGAAAGCTGACATCATCATCTACGTGACGGACAGTGGCCAGGTGCGTGGGTGTAGGTCTGGATATATGGGTTTGTAATGGAGAGTGTT
GGGGAAGTCTTGAACGGCACAAACCTTCCCACAGTTATCTGATGCGTATGAGGACACAATGCAGCAGGGGTCAAGGCCACTGGGCGAGACACAAAAACA

LG18

ref-38816_3

45.839

TA[A/G]JCCCTAAACGAACAAACTGCTCTACAGAGC

LG18

ref-66653

46.074

AGTCAGTTCTCGAGGGAGCTGCCTGTGCTGA

LG18

ref-3009_30

47.861

GATTCAGTAACGAAACTGTTGCCCGAAGA[C/T]GC

LG18

ref-2296

48.769

TCAACCCTGTTGTGTTTTGATCTTTAAAAAAAGGTCAAGAAAATAGATTGATATATTGAGATATGAAACGCCAAACTACAAAGAAATCTTGGTGAGCATGATACATATTGT
TTTTATTGTATCTCTATGGCTGTTGATAAAAATTTAAATTGCATACCTTGATCAAAAATGTCTTGCATGCAGGTCCATCATGATAACACATATTTAAAAATTAATTATGACA
AATGTACAGTACCATTAAATTAGTGTGAAAATATGTAATGAAAAGTAGATGTATAAATAAAGATAAGTATATACTTTCCTCGATTAAATCTGGTCAGTGTTGTGCTTTTAAT
TTTTCTTTTCAAGCATTGTAAGGCTAAACTATAT

LG18

ref-10458

49.716

GAATGACACTCGAAACCTGTGCAAGGGGTTA

LG18

ref-17470

50.794

TGTAGAAACTCGAATGTGATGCGTAACACCA

LG18

ref-41178_10

51.874

AAACCTGAGTCGTTCAATAAGGTAGCTCAATTTATGCTAGCTAATCAAGTTCAAGTTTGATGTGTACATTTTCTTGTATTCTGTAATTCGCTTTAGCATTCTGACAATTTTTT
TAAACTTACGCATAGGTCGAAAACCACAAGTGCAGTGGCCCAGTGGAAACATCTGTCGAAAGAATTCAGAATCCTCAGGTAACAGAACAAGGTATG[C/T]JCGAGGCCCCT
GCCAGAATTACAGACTCCTCCTCCAGAAGACCTGTCTCGGAGCACTCCTTCAATAAATACCACACCATGTCAAGAGACTCAGTTGTTGTCTGTTGACACGCTAACTCCACCT
CCAGAAACAATCGCATCACCATGTGCTGAAATGTGCCATAGGGAGCAGCTTCAAAGACAAAATGCTTTAGCCATTGGTGAGTACCTTTTTGAAGGTTTAC

LG18

ref-40313

52.292

AGGATTTCCATGATTAATGGATGGCTCTATTGTTTAGCCCGGTCGATCCATATTCAGTTGCATCTGAGATGTGACTTCAGATCGATGTTTAAATTGTAATATGAGGGTTGAG
GAATTTGGGCTGCGATCCAATGCGTTTTTGAGCCAAAAGTGTCATTTGCACTGCAAGACATTCCTGTGCAGGAGACTGCACCTTGTAACCAGCGAATGCGAGCACGCCGCA
GACAAAGGGGTGACCTGATGCAAAGCGACCTTACGGTTCAAACCACAATATGCGGGAATCCTCCTGCATCAGCTGAGTGTTAAAAGCATTCGCAGAAGCCCTCAAAAATA
AAGGAATACTTAGATCAATATTTTCAGTGCATGCATATTTCTCTACTGTATAAGGGGAGAGGAAAAATACATAGTGAAATATAATTTCCCTTAATATT

LG18

ref-49193

53.11 Chr20 25419272

GAGCGCTGGGAGAGAACCGCACCTACCCCCACCTCTGAAGCATCGACCTCCACCACAAACTGACGTGTAGGATCAGGGGCAATGAGAATGGGAGCTGAAACAAAGCGGC
TCTTGAGGTTGGTAAATGCAGCTTCAGCTGCACTAGACCACCTGAACGTCACCTTGGTGGAGGTCAAGGCGGTCAGAGGAGCGGCTAGTTGGCTGTAGTTGCGAATAAAA
CGCCGGTAGAAATTGGCAAACCCCAGAAACCTCAGCAGGGCCTTGCGGGAATCTGGGGTTGGCCAATCCACCACAGCTCTAACCTTATCGGGATCCATGCGTGTTCCCTCG
GACGAAATGATGTACCCCAAAAACGGAACCGACTGTGCATGGAATGTGCACTTCTCCGCCTTGACAAAAAGCCCATTCTCGAGCAGCCTTTGGAGCACCCG

LG18

ref-32438

53.6

TGTTCTCTGTCGACAGTAGTGCTGTTCAATT




LG18

ref-29620 28

54.042

GCAAGGAATGGTAATTCTCACCTGCTTAAGAACAATCACACTCTAACCCTCTTCACACGCAAAAGTGATAGGAATGCTGTCACACCCTGTTCTGAAAGGAGGATGAACAG
ACTTTTATGTTGTTGTGTTAATCACTAGATCACCATTCTTTAACTGCCTGTTTCAGAGGTAATGATAAACTTTGACAGTTTTGCTTAAGGAAATGGCTTGCGATTTTGATGCT
AATT[A/G]GCTGCTGCCAGGTAACGCTCACACATATGCATAGTTTACTGGCATATACATGTACTGGCACAATGGTTGTGCTGAGTTGGTAATTTCATTGTTGAGCAGAAGTA
ATCATAAGATACTGTAATCCCTCCTCTAGACCCCAAAACTTGTGCAGATGTGGAGCTGGACAGCACAGAATGGGAGATCAAGACCATCACCAGTGCAATA

LG18

ref-22975

54.437

CTGTTTCTTTAACAGTTTTCTCATCCAACAGGACTTGCTGTTCCAGCATACCTCTCTCTGCCAGCTGACCCAGACTCCTCAGCAGGGTCGGGATGGACTGACTCAAACCCTG
GCAGTGATGCTTCAAGAGCGTGCACACAAAGTCAACGTAGATGGAGGTGGTGGTTTCCAGTCCACTTGTTATATCTGCACCGGTTTTGAGTCGTTCTTTGATAGTTGTGCAG
ATGATCCAGCAGACGACAGGGATGGAACAGGCGGTGATGAGGGTTTCAATCGTCTTCACAAGTGTGTAAGCCTTCCTGAAAAGTTCCTCATTTTGAAAAAACTTCTGGAAG
TACTCCTCTACCCCCTTTTCTGAAAATCCCATAATCTCAGAGAAACGCTGAGGTCCTTTGAGCAGTTTACTCAGTGTGTCTGTAGCTGTAGATCTA

LG18

ref-63533_10

54.552

Chr21

33547998

ATGCTGCAGTTAAAATCACAGGTTTAAATGCTAATTAGGAAGGTTTGGAGGCCGAGGAGGACTTGATTTTAACCCGACAAGATTGCAAACCAGGTTGGCTCGAATCATTAT
TATTTGCCATTATGCTTAATGAAGAGGGCCTTCATTGACAGAGGAAACATTCACCCCCGTGTAGCTC[C/G]JGCATAACAATCGGCACAAAAAAAGAACCCGTGCACCAGGA
AAAAAGTTTCCCCATTGTCTGTATTAATTTAAGTCTCGTTTAACGACTGTCGGAATCACACGTTCCGCCGAGGAAGTAGGTGATGAAATACGCCGCTCTGCCGACAAACAA
ACAAGGAGAAAGGGGGAGAGAAGAAAGGGATGAAAGCGAA

LG18

ref-8854

54.633

Chr21

14228237

GGTGTATATGACTTTCTTCTTTCAGTCAAACACAATCGGAGTTATATTTAAAACCATCCTGGCTCTTCCAAGCTTTATAATGGTAGTGAAGCCCAAAAAGTGAAACAATGG
GTTTTTGTAAGAAAAATATCCATATTTAAAACTTTATAATCACTGGCTTCCGGTAGCGGCCGTACGCATTGAGTTCCGGCGGAAGAGTGACCTCTGACCCGACCATGACGC
AGGATGTAGGATGTAGGAGTAGCGTAAGCGTAGACGCTTCTTGCGGTTCAAACAAATAGGGCTGGGCAGCAAACTCCAGCTCCTCTTCTCTTATATTGAAATCCTCTGACA
TTTCTCTTTAAAAAATTCTCATTTTAGACTTCTAATTCATGACTGGTGTTTTGTTTTGCTCTATCCTCTGTGCTTCCGTGTTCATCAATATGTCATGC

LG18

ref-15965_26

54.971

GTGAAACAAAACCAGTGAAGAAAACACAAGCACGTCGTCCAGAAGCTATAAGCTCTGTTGATTGACAAGTATAGACAGACAGGTAAACTAAAGGGTATCAGGACGTTTT
GATAACACTGACTGCATTCCTATTCAATATTTTGGTCTGTGTCTTTGTTGCAAGTTGCATTCTTACTGTCGCACGCTCTTCGTCTT[A/G]TGGACCTCATATGCATTTGCAGGC
CACGTGGGACGCCATTTGCATTAGAAAGCGGAATACAATCACTTTAATTTTTAACAAGACATTCGGAATGTGCCACAAAGGCAGATTCTCGGCAACTGACGGAGCCCACG
AAAGGAAAGAAAAAAAGAATTATTATGCAGGGAATTAAAG

LG18

ref-34477

55.455

AAGGTCTGTCTTTGTGAAGGATACCCTCTGTCCACTGTCTAATGTAGTTTATGTCTTCACCTCTGCCTCCGCACTGGTTTGAAGGACTTTAGTTTAGGAAAATATCTGGCATA
GCATTGCAAATCTCTTATCCTACACTGTTGTGGAGAATATTGGATATACTGCAAAGGATGATGCATGCATCTCAGTCAAATTCTGTATTGTACATACTAAAATAATAGCAAT
GGTTCTTCACTGGTTTTGATTCACAACCTTGACATTTTATAACCTTGTCTTGTCATAAAATTAATAAAAATATTATAATAATAATAATAATACATTAATACTTCTAATATAAT
AATTCTATTATTAATTTATTTTTTATTATTC

LG18

ref-50017

55.743

TGTTCTCATATCCATATATTTTGTTCTAATGTCACAAGTAATAATCTCAAGGTTTACTGGGATTTAAACGATTGTTTTTGCAGTACCTTTCTTCTTCTCACCGTTGCTTACTGC
CGATCTAGAGAACAATTTCTCTGAGTCGCCCCCTGTCGTTTCAAAGAACAGATGTCGTTTCATAAGCACCTCGTTCGTTTGGGGAGATGTGCGCGCAGTCAGCGGAGGCTC
GCGGTGCAGAGCCAGGTCCAGCTTTAGTTGGCCAACGAACAAAAACTACTCGTGTGTGATGGCATGCACGTGTATTACGTGTTTGGTCTATAGGCATGCATGTTTGGCATG
AGTGCTCTTTAAAAGAATGCGTATGTGTGCGTC

LG18

ref-34397

55.795

TATTTTTATTTGCTCAATTGCTCATAATTCCACAAACCTGTTGTAAGAGTCCATAATTGGTACCAAACATTGGTACTGGCATTTGTGTCAGTGACTCATTTCATCTGTTTTCA
TTAGTGCTCTGTATTAACCTTATTTTACCCAAGCTTAGCTATGACAGCAAGGAATACGACTGTGTCAAATGCATTATGAGATATCGTAGGCATGGCACGATACATATGCTTT
CTTCAAAAATGTCTTCCAGTCAGATGTTACACAAACATCTGATCTGGATGTGGCTTGATGGCCTTTTTAAGGTTTCTGACACAGCCTATGTTTCAATTCCTTGTCAACCAGAT
GGTCTATAAATATAATGACCATTTGGCTTCGTTTTTCATGTGTTACAATTAGAACCAGGTTATGTGAATAGCTGAACATTGACGTGTTTAACC

LG18

ref-37113_28

55.954

TACAGTGCACATGACGCGAATTTCATCATCAGAAGAGTGCGCACGTACTGTATGTGCACCGCCAGATTTTTGTCACATACTGTACGTGCACCGCCAGATTTTTGTACTTTGT
ACACGCAGATCGCATATGCGCATTTATTTATTTATTTATTTGCAGTAATTAATTTATCCACGAGGTTGCAACTGTTTCGATTCAC[C/TJAGGTAGTCGAAGAAAATCTGCATA
AACACAACAGAACGGAACGCATGCAAGCTACAGCGACAATGGAGGCCTATATAGATGACAGATTGTGCAAAGAGATTAGAAAGTAGCCTAATTTGTACAACTCTACCATG
AAAGAATACAAATATATTTACATGGGTTGTAACTCATG

LG18

ref-22010

56.141

Chr21

37699041

CAGCTCCAGGAGGACAGACGAAATGACAAGAAACCTCCACCATACAAACATATTAAGGTACATGACCATACAAGACATGCTATGAGATTGATTGCTAGCTTTATATTATG

ACGGTACCTGTCTTATCTTGGTCAATCCAATAGGTGAACAAACCAATTGGCAAAGTGCTGATCATCTCGGCAGACCTTTCAGAGATTCCCCGCTGCAACTGCAAAGCATCA

GATGAGAACCCCTGCGGTATGGATTCAGAGTGCATCAACCGCATGCTGCTGTATGAATGTCATCCACAGGTTTGTCCCGCAGGCGAGCGCTGCCAGAACCAGTGCTTCACC
AAACGGCAGTACTGCCAGGTGGAGATCTTCAGGACAC




LG18

ref-35184

56.439

TAGCAGACCGCAATAGACGCCTGCTTTCAAATGCTCCCGTGTGTTTCTGTGTAAGTGCTAAGTGAAGAGCGGTTTTTGAAGTGTTGATCATTGAAGCCAATCACAGATATA
TCCGATAAGCCGTGAACACAATGGCCAAGAGGCATTTACGAATCCACTCAACAGCGCTCAACGTGTCACATTTTTAAAACTTCAGTACCAATATGATACCGAAGTCAGTAC
TTTTGTCAACTCTAGACCTATAAGCTGCGCCCTCTAGAGTTTCATGACTGAACTAGATATTAATGCGGTTTTGATAGTAAATCATTTAATATTTAAAATATATTCTGTAGAA
AGTAATATTCTTTGTATAACAAAAAGTACAATAGTACTGCCATTGTATTTTGGACATAGGATCATGATAATGGTTAAACAATGGCATGTAATAATAT

LG18

ref-323

56.508

Chr21

33309187

TTCACCCACAGCACGCAGAGAATTCCTAATAGTACCGCACATTAAGAGAGCGGAACAGACTACTCAGCGAATCAGATAATTGAGTTGAACAGCAGCTAGGGAGGAAAAG
AGTGAGAGAGAAGAGAGAGAAGCAGTAGCATCTCCGCTGAACGTTACAGGGGGGAATATATTTCCACCCAGCATCCCAGTCGACGGCTCTTTTCTCTGTCTCCACCCTACT
TGGAGAACATTCGAGCACTTGAAGCATGCTAGCACATGTGGCCTGCTGGTGATTGCCCTGGATCGTGAAGAGAGCGTACTCAGATTGTTGAGACGGCTTATTGTTCTGGGA
CTGCGAAAGGAACATGAGGGCCTGCCAGGAAAACAGGG

LG18

ref-37250

57.039

ACACACATTGCGAAATGCATGCTTTAGTGAA

LG18

ref-51988 10

57.267

AACCAACATGAAGGCTAAGAAAGTTTTTTTTTTTATTATTTTAAGTCCTATAATTTATGTATTTCATTGTGTTTCCACCTGACCTCTAAAAAAGCTTGTTGGCAGGGACAAAA
TCCCAGTCGCCTCTCTCTCCAGTTCACAGTTGACAGTTTTTCTATTGTCTCTGAGAAACCTTATTGCATGACCACGTCACATTTAGTTTAGCTGAT[C/T]JCGAAGGGGCTGCTC
TCTCATATCCCCCTTTCATCTTGCTTCCCAGACCCTGACACGTTTATGTCAACATCCATTTCATAGCACCTTATCCATAACATTGAATAAGGCTTTCACACTGGCAGTCTTCA
CACGCAAACCACGATCATGGTCAAAACCAAGAGGATGCAGTGCAAAGAAATACTTCAGTTATGGATATAGATGAGCAATCAATTTATAGATATAT

LG18

ref-48902

57.471

CAGGCAATGGCGACAATTATGCCCACCTAAA

LG18

ref-52880

58.697

Chr21

23974859

CAGTCAGGTCATTTGAGGGAGTTGATGTACGGCTGCAGAGATACAACAGTGTTGACTAGTGTTTGAAGGAGGCATCTCTCATTCCGCTCTCAATTGTTCTGCCTTAAGGCTG
ACTGATGCATCACCGTGAAAGTCGAGGCGTCTCCCTAGCAACAGAGAAGTTACAACAGCTCTTGTCAGCAAGCATTTCGATCACTTCTGGCTCCCCAGTGAGGGCCGACGT
TGCCTCCGTCTCACCTAGCACAAGGCTTCAGCCAGGCCCCCTGTATAGGGCTAAACCTGGGCACCGAGACACAAAGCCTTCAGAGATTTACACCACCCCCACGTCGCCCCG
GAGCATCGGCTGTTGTATGAGATGGATAGATAGAT

LG18

ref-18516_6

58.95

Chr21

22449092

CAAATCTACAGAAAGCAAGAAATAAGCCAAAGGAGTGAGGGATCTTTACAATAACCATCACATTTTTTTCTGGGTACAAAACATGTCACACCACAGGAGATTCGGGGAGT
TATCTAGACCTACCGGATCTTTCTCTTGAGCATAGAGCACATCTCCCGTGAGAGAGGCATTGGG[C/G]JGGCTGCAGTCCACTCGGGGAGTGGAGGCTATCTGACTCAAAAC
TCTGTGACTATGTGTTCACAACCTTAAGAGCATGTGACTGACAAAACCTTCTCAATTTAGCATCCGTGAAGGGGCCTTTGTGCTCAGGAATTTGCAGAGGACACAAACAGA
CCCAAACAAGACCCTACCCTTTCTCAGAATTGAGAATCTTA

LG18

ref-30142_31

59.073

TGTTATAAAGCGACGAGAATGCTTTGTGCG[C/T]G

LG18

ref-48041_6

59.35

Chr21

18367359

CTTTGATAAGTGCCACAAATTCCTCTGCAAGGACACACCAACCGTTAATACAAAGAATAAATCAAAGGGCAGCCCATGAAAGTGTAAGGGCCGGTTCGTTTTAAAAGTCT
TGTGCAAAGGTAAAGGGTTATGCAATGCATATTATGCATTTAGCTTATGAATTTCATCTGGATTTGAATCACTTCAGCTACTAGCAGATCCCTCC[A/GJATTGCGACGCCTAT
GCTGGAGTGCTTTTGAAAATGAATTTTCCCCCATGGCCCAGTTTACATACTATTATCATATCAGTCCCATCTGCTCAGATGTCCAGATGTTAGCAGTGTGAGACAGACCACA
GCCGTGATACTCAAAGGTGAACAACAGCTTAGTAGCAATAATATGAAATGGTGGTCAGTAAACTGACCCGCCACTGAGTTTGACCCATTTTTATGACCTA

LG18

ref-50157_15

59.4

Chr21

26446835

TGACACCTCAGAAATTGACAAAACTTCCTAAATATGATTCTGAAACAAATTAACCTCTACTTTCTCGATAAAGACAAAAATAGGCGTATCGAGAGGGCGGGAATTTGTGAC
AAGCGTGCCCGCGTCCAATCGCCTTTACTAAATGATGTTTCCTGGCGTTAAATCTTAAAGCCCTCTTGTAAACCAACCTTGACGTCGCGTTCTTTCGCTCGAG[C/T]IAGCGTG
CTTTGCAGCAAATCAGGTTCCAGTATTTAACTCTCGTGCCCAATAGCCTTCGCATATTTTAAACAGGGGCGGAACAATACACAAATGGAACGAAGTAGGGTAGGTTGTTAG
AAAGTTAATGGCTTGGGGGAAAGAGATTCTCTTCTCGCTTCAGGAGAGTTTGAGGATTTTTCTGAAGTAAAACGTAATTATTTTATAACAATATAACCCC

LG18

ref-65202

59.498

GGTTTTGCAACGATCACACTGCTGTGGGAAT

LG18

ref-160_25

60.372

GTGGTCCTTTCGACCTGTGTGCTA[C/TJATCCCTA

LG18

ref-160_28

60.704

GTGGTCCTTTCGACCTGTGTGCTACAT[C/T]CCTA

LG18

ref-43359

62.704

TGTTCTTCCACGAGGCTTGTGCTGTTTGCTG

LG18

ref-50611

62.95

AATAATTTCTTTCAAAAAAAAAAAACTTACTTAACCTAAACTTCTGAACAGCAGCGTACATACCAGTTATTAAAGTCTATGTGTCTAATCTATAGTATTTTGCAGCAAATTC
ATCTGTCATTTGGTAGAAGCAAAAACAGGCAGATGCCTACATGGACATGTTGCATCACATTCCATTATTCATGAACAACATTACACAAAGTTCACATTTGATTTGCATGCA

ATTCCGATTAAACATGTAGTTGTTTCCTGCTGGGAATATGACTGTTTACTGATGCTACTTGATAATGTAAAATTTAGGTGTTGAAGCAGAACCAGTTGGCAGTTTCTCTAGT
GCTCTAAACATGAACCAGCACAGTGTATGCACATGTATTTAATCAGGTCTTCTTCAAATGAAATTTATGTGCAAAAAAGGACACTGATACAGTGAT




LG18

ref-58268

63.005

GAATAAAATACCTCTTTAGGGCATTAAAATGAATTAAAAAAAATATATCTTTCAGGACTCTTTAAAGTTCTTGTCATATTCTTTTAACTCTCCAATAGTATGACATTATTCC
AACTCATACGAATGGGAATTCAGGATTGATTTAGTTTTATTAAGATATTGGATAATATTGAAGTACTACAGTTTTATCGCTGATGTCTGGAGTGTGTGAGTGTGTTCAGGTT
TTTAAATAATGCTCACTATATGTAGTATTATGAGGAAATCAAACACATTGTCATGTTTATTTATTGAAGAGAACCTGCACTTGTTCACCGACAGGGGGAGCCCTGTGATTGT
GCCTTTTCAGCAGCTTCTAGTGTCGGTTGAGGG

LG18

ref-69325

63.513

GCGCACAGCCCGAAACACGTGCACGCACAGA

LG18

ref-21758_29

64.928

GGCATTGCTACATTGTTTCTTCAGTGTTTGGTTGGTTCTAGGGCATTACTAAATAGTTGCTAGGTAGTTCAGGGAGGCTGCTAAGGCATTGCTATGCAGTTGCTATGGTGTT
CTGGTTGTTAAGGCATTGCTACATTGTTTCTTAGGTGTTCTGTTCTAAGGCATTACTATGCAGTTGCTAGGGAATTCAGGGAGGCTGCTAAGGCATTGCGATGCAGTTGCTC
GGAT[C/TIGTCAACATGGATGCTAGGGTGTTTTGGATGGTTGATATGGTGTTCTGGTTGCTAGGTCATTGATACATTGTTTCTTACAATAGGTGTTCTGGTTGGTTCTAGGGC
ATTACTATGCAGTTGCTAGAGAGTTCAGGGAGGTTGCTAAAGCATTGCTATGCAGTTGCTAGGGTGCTCCACATGGGTGCTAGATTGTTTTGGGTGGT

LG18

ref-21758 8

64.928

TAAGGCA[C/T]TGCGATGCAGTTGCTCGGATTGTC

LG18

ref-51046

66.324

ATCATGAGGTCGAAGGAACTGCCTGAAGAGC

LG18

ref-51525

67.154

CGCTTGCTCACGAGCCGCCTGCAAAGCACCT

LG18

ref-36653_30

67.171

TCATGGTCATCGAATGGTTTGCCATCCTT[C/T]CT

LG18

ref-42272_19

67.249

ACTGACTGACACACTCATAAAGACAGTCTTTGCCGCCATCTAATGGCGTAATAATGTAACTTCTGTTGCTGTTCACGGTCAGGGACTATATTTTCCGGTGGAAGGAAGGCTT
TTAGTGAAAGTTTACTTCATGAAAGTTGCATTGATACATATTTTAGGGTTTAATATTTGTATTGTGTGGTAACCGTTTTCTAAAAGCAATAAGGTACTCGAGGCTA[C/T]TGC

TGTACGCTTTGCGTCGTGCCTAACAACGCCCTTCAGCTGTGACTTATTCACGATTCAGCACAGCCTCTCGTACCTTATTGCTTGCGTACATATATATATATATATGGACATTT

CCTTGAATATTATTAAGACAAATGAAACAATATTTTACATATATAAAACAAAAATATTCTAAAAGGCAAATGGACATGAAAAAAATGGAAAATATTT

LG18

ref-42272_6

67.249

ATAAG[G/T]TACTCGAGGCTATTGCTGTACGCTTT

LG18

ref-26259_1

67.267

TTGAGAATGGTGAGCGGCAAGAATTTCTTAAATTTCCAAATAGTCAAGTCAAGTCAACTTTATTTATATAGCACTTTTTACTGCTCTAGAAGAAAATGGTGTCATTATCCAG
CTTAAGTAAGTTCAGTATTGATTCATTCCATTGTAAAAATACCTGCAGTACTCCTGACTTTCTGCCCCAAAGTAAAAGTGAGTACGCC[G/T]JGCTTGGAACCGAATAAGGTG
CTTAGCATTTTTCTTCATCAAAGTCCATTTTTATAAATCTGAATGTTGTCTGGATTTTAGTGTATGCACACTCTAAGATCAAATCTATGTGTACACATGTTTTATAAATGAGG
CCCCAGATATCTGCTGCCACCTATTTCTAAACGCCATTAAAAAAATTACATGCAGGCTAATAACCTACGAAAAACAAACATTGCTGAGTTATTTTGAT

LG18

ref-18895 2

67.737

A[A/GJAGGAATGTCGAAGGCCATGCATTCAAACAC

LG18

ref-70373

68.272  Chr21 6858102

GCCTTTTCTGTTATCCAAGCCTCTTTTGTGTGCGTTCACGCCCTTATTGGTCCGCCTTCCCAACGCAAGTGAATTACTCTGGATGGATTACAACTGCACACGCCGACCGCTCT
CCGTGGATGAGAAAGGAGGCGGTGCCACGCGCTCCTATATAAGGAGAGCGCGAAGCGCCCCTGTGGACACGAGACTCGCCACCAGGGATTTTCACTTGACAACGGATCGA
GTTAATGGCCCGATATTGTCATAGCCACGCGCCAGGAAGGTTGTAAACGAAACATACCAATGTCACGCCCCATTCCAGGTCAGCGTGAGTGAGTAATGATCACATTTCTTC
CGTGCTCTCCCTCTTACTATTCCCATATTAACTGT

LG18

ref-65687

68.747

AGGATTGATACGACGTGTGTGCAAGTGAGCT

LG18

ref-56787 1

69.151

TTCAGAACACAAACGAGATCCCATTAGATCTAGATTCATTTATTAGAATTCAGATTCAATTAAAGTATATTCAAAGGCCTGGCATGAGTCAGATTCAGATTTTTCTATGTAT
AGTCATGTTCATGGACATGGTACATACAGTATGCAATTGCTGCTCTGTAAAGATGATGA[C/TJAGTGCCAGGCAATAGTCTCGAAGCAGTGAAAGAAAAATTTATAACTCA
CGCAAGCAATAATAAAGTCTGCATTAGCTGTCAATCCTCCCTCTTTACCTCACACATACGTCTCTCTCCTCCTGCCTGAATCTATCCACTTGAAACTGTGCAGCAATCTTGTC
GAAAGGACCTCAGTGAAAACACTACGATTTAAGCAACC

LG18

ref-14415 1

69.66

GTACTAAAACAACGCAGACAGCACGTGCAATTAAACGCCACTTTCAGTGGCCGCAGTTCATTCTTAGTGAGTCCTCTATGAGCTGACTGATATGATTAGAGACAAATTGTA
TGTGTCTGTTTAAAATTCCTCCTGAATTCTGCAGTGGTTGGACATGATTAGCTGCAGAAACCCTCTCTAATATTCAACAGAGAGATTCA[C/GJAGCTACCGTCGAATGACCT

GCAAACTCAAAGCCATGTTTTAATGTGTTCACTGAGGTGATTAAAGTCAGCTTGTCAAATTCCTGGCTGACAGTAAAAGTCCCTCGGGTGGCTTTTAGAAGGAACAGGTAC
AGAGTTGTGGTGACGGGGGGCATTCTGTTCCATTTGTCCTAGCTTTGTGGAACCGGAATCAATTTTCTTTGCTCTCAATGAACAAAGTCGTGGCACACTGG

LG18

ref-40514

70.299  Chr21 16516520

GTCTTCACATTTCCCCTCTGTCCTGCCCTTCCTTCACAAATCTCGGCTCTTTCTCACACACTTGTGACCTGTGGGAGAGACAACCCTGGCAAATAAAAAAGAAACGTTCGTC

ACACATCGAGACACCGGATGGCTGCAGTATGATAATCTGGCTTTAACAAATGAAAATGACGACACTGAGACAGTGTGGCTCACTGTGGCCGATGCGCCCGAGGTCAGCGC
AGTCTTTTATTTTCCAATTAGCGAAAGAGAGGTGAGACGAAGCCTGCCAGGGTCTCTCTCGTCGAGAAAATGTGCGGTCTCCCGCTATAGCTGTTCCTTCCGCTCCCTCATA
TAATTCCATTCCGTTCTGCGATTTACATGCAAATGAGAGCAAATTACTATTCATTCAGAAGTGAAATTGGGAATGTGCATGCTAATGCTAAGAGACC




LG18

ref-39384

71.399

Chr21

15744263

ACGCTCAAATTCAGTGCCTTGAATCCCATCATAGCCCTGTGTCACAACAAACCAATCACAATCAGAGGTGGCATTTACGATAGTCTGGTCAGTTTCCCCTACATAGGTATTT
TGCTTGCGGATGGCTAAAGTTTTGCCCACTTCCACAGGATCCATTTCATATATTGCTGTGCAGTTAATGCCATATTTTACTGTCAGCCGCAGCCTTTCAGACAATTCTGCTTC
CTGTCCTCCTCCTTCATTTAGTCTTAAAATTATGATGATAACACAGCATATAATGAGTGCTAGTGTAAAACTGACAAAACAGATATTTTTCAGTTTGAAGTGAAGCCACAAT
CTTTTCATTCTGTAGGGAGAAATAAAGGCACATTACAAATTATGCACACTGTAATTTAAACAGAGAAACAAGAATGAGCTTTTGATGTTGCTTT

LG18

ref-28411

71.694

ATCACATAATAATGCACCTTATAGTGTTTTTAAATTCAAGTTCGTTTACTGAGTTATTTTGGATGTATTGGTGTATTCTCAGTTGAATCATGTTTCTGCTACACAAATTATTT
GAGTTATTTTTATGAGGAAAATTGAGTGAACAATGTTGAGCTGTTGTGTGTAAATGATGACAACTGTGTTCTTTTGCAGCTTGTGTTTACTGTTCTGCGACATAAGTGCATC
ACAGTGTGTGTTTTAGTGAGTGAGAATGTGTTTGGAGTTTTGCAAAAATAGTGCATGAGATTGAGCGTACTGCATATTGTCACCTCTGCTGTGTTGTGTTTCTTTGACCTAG
TTGCTGTCTGTCAGTCTGTTAATTATGTAATTAGTTTCATGTGTTCACTTACTCCCTCATTAGTTCCTTTGTTTGGTCAGTGTATTTATATTCT

LG18

ref-5400

71.846

TCATTCAGCGCGATTTGCATGCCTCTAAATA

LG18

ref-30067

71.908

AACTTAATCACGAGGACGTTGCACGTGCAAC

LG18

ref-44334

73.58

AACATAAAAAGATTCAACAACTGAGACAAAAACTTAACAATGTTAACAGACATTTGGCAAACAGAAATGGAATAATGAGTCCATGAACAAATGGCAGGTCAATATCAAA
AGTAGCAGTCAGTTTGTTGTGTGTCCACCATCTGCTTTAAGCTCTAAAGTGCATCTCATCTTCATGGACTGCAGTAGATTCACCAGTTCTTGCTGTGAGATGTTACTCCACTC
TTCCACCAAGGCACTTGCAAGTTCTCGAACATGTCTGGGGGGAACAGAAGGTCACATGTTGTTTGCCACTGTGAGGATGATCAGCTGTCCTTCCTGTCTCCCTGTAGTTCTG
TTTTAGGCGTCTTACTATTGGAACTGTGACCATGA

LG18

ref-17817

74.782

CGGAGATGTTTGACACATGCAGATGAGCAGTGATGTTATGCATAATTGTCAGAACATCTCAATTAATCCCTGATGGGCCATTGTGTAATCTGATGGTTGAACCTGTATGTTA
AACTGTGATTTACACTGTCTGCATAGCTACCATCATTAGCGTCTTTGTGCGGTTGTGTTGTGGGTTTCATAAACCCTAATGAGGAGAAGTCAGCCAGACGACTACCATACGT
TTGTCTCCCAGAGGACTTCAGTGATGTCTCAGACTCGAGCCTCGAGGCGGTCTGGAGTCGAGACCACGTCACAACTCGCATCTCAAATACGTCCTCTAGAGCCAATTAAAA

ACCAGTTAAACATTAAAAAGATGAGAAGTTTTTAAGTGATGCTGTTAATTTATCTAAATGGTATTTACAAAGTTTAATTGGTTTTAAAATTTGCAT

LG18

ref-10033

76.268

GTAAATGTAACGAAGTAAATGCAGCCTACTT

LG18

ref-52771_17

79.298

Chr21

9964826

TGCTGTGGTGGTCCCAGGGCCGCTGGGGAGGCTCCCTGTCTGGAGTTCCTGGGCTTTCAGTGCTGCTGGGTAACGTACTAGTGCCAGACGACTCATACACAGTCTCGTTCTG
TTGGAGCTGCATGGCCTCACGGGTGGCCAGGAAACACTGCAGCACCTCTGCGGGGAGGAGGAAACATGCAATTG[A/G]ITTCGCAATTACACAACACCAGAGTAAGTATTTT
AGAGCAAATAATCCCACGTATTAATCGCAACCATGACACATCTACACCATACAAAATTCATTTTCAAAGCTATTGGAGTGTTTTACAAGAAAATACAGTATCATTCTTTCTA
CTTCAAAGTTTCACATTTAATTCAATGTGTTACTTACT

LG18

ref-44837

82.478

GGAAGGGAGGGTCTGATTTACGAGGAGCCTCAGTTCAAAATTACGTCTGGTTGGGCCAGTAAGGTGCAACCATCAAGACCTGCTCCTTGTCCTCCCTTACCTTGCACAGTG
TCTGTGTGAGCAGGCTCACTGGTGGTAATGCATACTTGTGTAGGCCCTGGGGCCAGCTGTGTGCCAACGCATCCATGCCGAGGGTCCCCTAGGTCAGGGAATAGAACAACT
GGCAGTTGAGGACTCCTGGGAGGCAACCGAATTGACTCCAGATCAGCTGGATCACGTGGGGGTGGAGTCTCCATTCTCCCAGAATGTGAGAGAACGTCAGCCGCATGATT
GAGCTTGCCCGGGATGTGAACAGCGACTTGAGCCGCT

LG18

ref-41809_25

84.385

Chr21

3500999

GGGTGGTGGTTCTGGCTTTGGCTGGCGTGTCCTTCTCAGCGTAATACATCTGCAGATCCCAGTTAATGAACTTACTCTGACCCAGACGGATCACCTCCACGCTGAAGGACA

AGGAGAGAAAAACGAATGAATGATATGACAATCAGTGCGCTCAGCGACTGTTGTGTGTGGATGTTCGAGCATTGATATCGTAC[A/G]TCACATAAAGAGAGATGGGCACC

ATGGTGTTGAGGATGATGATGTAGCCCCAGAAACTGAGAAACCCTCGGTAAGATGACGATTGGTCCAGGCCGTCGAAAAGATACCAGGCCTTGGAGCCGATGCTCTCGTA
CCAGTACGTGTGTCCGATGGCCAGACCAGCACACAACAAAAC

LG18

ref-48578_29

85.467

TCTGGAACCTTCATTTTTAAGAGTTTAATTTAATTAACCTAGTTTGATCAGGTCACTTGATACAGTATCTGTGTCAGATGAGCCTCATGCTGTGACATGTTTATGCAGCTTGT
TATGGAATGCTATTATGACTACAAAATAAGTATTAAATTAAATAAAATCATCACCTGATGTTGTTTGCAGCTGTGTCGTCCCAG[C/T]ITCCCTTGGTAGGGTTCCACTCTCAG
CTGAAAAGATGTCAGGAATCCATTCGAGCACCATTTTATATCTGTCCATTTACCCCAACTGTGAAATGAATGTGATAAGGAACATTAGTGGTTTAACCAGTTACCTGTTAGT
TTGAAGAACACGTCACAATATTCCTCATTTAAATA

LG18

ref-38695

86.054

ACTAGATTAGCGACTCCCTTGCTCTTTTTGA

LG18

ref-12146

87.73

ATAATCTTGAATCAAAGGCTTGCTCGAGATGCATCGGCGCTGCACAGACCGATTGGCGTATGACATCAAAGTACCGCGAGAGCAATTTAAAAGCATAAGGAGTGGTATGC
TCTCACGGTACTTTGATGTCATCTCAAACAAGCCTAAAATAAGGCTTGTTCGAGATGCATCAGCACTAAGCAGACCAATCGTTGTATGACCGATCAAAAGCACAAGGAATC
GTATGCTCTCCAAACGTGGTAGATTTATGTCATACGCCGATCTGTCTGCACAGCGCCGATGCATCTCGCACAAACCTAATCACTTGCAGCGCCATCTCTTCTCTGATGACGT
GTTTACTGGGGCAAGGGCGGGGCAACCTGTCACTCA

LG18

ref-43859

89.329

TTTGACAGAACGACAGGTTTGCTGTGTTTAG




LG18

ref-18182

91.734 Chr8 16032121

AAACTGCATGGTTCAAGTGACCCAATTCCGTTTTTTTCCTCCCATGTGGCACAGATCGGATATGAGCCACGACCGTGTAAGCAGGAAAAAAGCACGAGGATACCCATATTT
ACCGGTTTCAGGCCTCTTTCATACGTGGAAATATATCAGATGAATCGGATACATGCATTTGCACCTGTCGTGTAAGCTGACAGATCCAACGCTATCTCGCGACCAATTTGCA
TGTATGTTACGAGGTGGCTAATCCGTACAACCTCACTCGTAGGAATTCATTCAAATTTGGCAATTCATAAAATATGTATATAAGTATAAAATATATAAGTGCAAATTCGTA
CGAATTAGCCACCTCGTAAAATACGTACAAATTGCCGTGAGATTGAGTTGGACAGATTCGATATTCCCTGTAAATGCGACTCCTACGTCATTGAAAA

LG18

ref-18461_26

94.99

ACAGACACACACACGCCTGACAGAACACAGCGTCATGGTGCAAGTGTTTGTCAGGGAACTGGCTGCTATGCAGACAGCAGAAGAATAAAAAACCAGAACAGAAAGTCCA
CTGCCTCCGTTTAATGATGGGAAAGGAGTCTGTGTGTCTGTGGTGGAGGGAGTTCATCCAGAAACACACTCTACACACACAAACCTCAGAGCTCAAAGGGGCGATTTGATT
GCATTT[C/T]GTCAGATGTGTTATTACTCTGGTGTCAACATGCTCAGCAAAATTCTCTTCAAACTGATCATACAAGAAGAAAGTTTGTGCTAATGTCCACTATAGTGCCTCTT
TTGGCAATGCTGAGAATGCGCAAGTAATCATGTTCTGACAATCTTCTGAAGCAATGACGTGTTAAATCAAGCATTTACATACTTGCATACTTAAGTATTGCT

LG18

ref-29906

95.178  Chr21 4351667

TTCTGTGTCTGTTCTGTAAACAGCAACCAGGGATTGGTGGAGAAGGTAAGACTCGCCTACATCTTTAACCAATGAGAAAGCGATACAAAAACACTTTGTTGACCTTTGACC
CTTAACTTCAGTGACACCTCACCAGGACGCCACCTTCCTTTACACGCAGCCTCTGGGAAGGGTGATGGGCGTATGGATCGCTCTGGAAGACGCTACAATCGAGAATGGCTG
CCTGTGGTTCATGCCGGGATCACACAACGGTAATTTCAAACGCATTAAGCAGATTCATGGCATTTTACATAATTTGGGCATGCATGCTATTGGAGTGAAGCACAAATTTGT
GTATTTAAAATGAGTTGGTGTGGCTCTTTTCATGTG

LG18

ref-54671

96.862

TCAATATGCCAGATAATTAAGAAAAAGAAAAATCATGCTGCAAAGTTTGAATTTCTGCACTTTTATTGATAAATGTCAATTTTAAAGAAAGTTCAGAATTGTTTTCGTCCCC
ATTCAGTTGCGATATGCATATGCCATGCAGAAACATTTTGGAGAATAATACACTGTACTGTAGAGCTGCACGATAATCGTTAAACGATACTGATCGTGATTCGAACATCCA
CGTGATCTTATTGTGTCTATTAAAGTTTGACATTCCAGACAGAGCAGGGTATCGATAACATGGAAAAGTGTAGTGCTGCCTTAGTTTTTGATGAATCAGTTTCACTCCTTAT

TTACTTCAGTGTTCTTTCAACATAACCTTTATGG

LG18

ref-51492_16

98.042 Chr2l 399533

CAGCAGTCCTGGGGTTGGGGGTGCCTGCTTTATGTACTTTGCTGTTACCTTAATCTCTGGATGTCGCTTTTGGTAGTGGACCAGAACGCCCACAACAGAGCGGTTGTTGTAG
ACACAGTGTTTGCAGTAATAAACATCTTCATCCAGAGCCACAGGTAGGATGGCGTTCGAAGACTTGGGGGTGCTGGTTAGGCTGTAGGTTGAATTGCTCGACA[A/G]JCTGT
GCTCGGTCAACAGATATGACCCGCATTGTTTTCTGAATGCGGAAGTACGAGGCCTTTTGCTCTGGGTGTTTTTTCTGATAATGGACCAGTACTGAGTGCATGTTGGGACTTG
AGAAAGAACAGACATCACAGTCATACACCACCACATTACCACCCACACCTTCTCGAAAAGCTTCAGCCTCAGTGTTTGCTTCTGGCGTTTTGCAGATGCT

LG18

ref-7302

98.815

TGTGTGTGTCCGAAGTGTGTGCATGCATGTG

LG18

ref-10469

99.074

AAAGCAATGACGAACTGGCTGCCATGTCAAA

LG18

ref-64632

99.449  Chr2l 594742

ATGATTTTATTTCTGCAGTGATGATAGTAACTGGTGTGTTTTCGTCACATTCAGTGTCCATATGGTGTAACGGATCCATAATGCTCACAATGACACTGTATTCTGTGTCTCGG
ACACCTGAAACCCTGGATTCACCTGACAGCTTCAGACAACATGATTCACCAAACAAAAGACTTTAAACTCTCACGGATCAGAAACTCTCCCAGCGAACGAAAGCCATGGC
GGTCTGAGAGTGTGTGTTCAGAGACAGGCCTCGACTCGACGGACAGATGAAGGAGTGTTTTCACACATGTCTTCCTGCTTTTATTGTGCAGTTTCCTTTCCTTCGCTGCCAA
AACACTAAACGGAACATTCTCTCAAAGTTACGAACAAGCGTTCGTTCAAAGTTATCTGGTTTTCAATAATGTTCTGAAAACGTTAGCGCAAAAACA

LG19

ref-38727 23

CCATAATACCCACCGGCTGCAACTCTTTGCCATCTGTAACCATGGTGACCTGCTGCCCAGTGCGGCCCTGGTGGGCGGGGACAGCGATGGTGGTTCCGTCCTGAGTTACCA
TGGTGACGGCCGTGCCGAGGACCTGCAGGTGTGAGTTGATGATGTCGTCCGTTTCCATGGTAACTTCAGCATCACGTTCG[C/T]TCTGCTCAGTGCCCTGCGGCGACGCCTG
AAAAACCTCTGCGTCTACATACAAAACCATTCTTTGCAAACTGTGCAAAAATCTGAAGTGAAATAATGCGTACGGTAGACAGAAAGTCGTTCTCACCGTCCTCGGCGGTGT
CGAAGTCTCCGTGCGCGGTGCGCTTGTGCATGGCCAGCG

LG19

ref-3584

1.429  Chr10 10709633

TCAGGGAGATCAGAGATAGTGATATGTTAAAGTTGTGGATTCTTATTTTTGGCCTCTTTCTCTTTATTTTTAAAAAAATCCAAAAATGGTGTTTTAAGTTCGAATTTCTTGAA
CTTTTACATTACAAGAAAGATTTCTGTGTGGTCGGTTGTGTTTATCTGTGTTGTGAGTGTGTGTTTGCACACATGTTGTAATTAAAGCTACATGTGATGAATATGTTGTGATG
TGGCAACATATTCTTCATACCGTGATCTAATTTATCTGTCCCCATGGGAGGTTTGTGAGGCAGACTGCACCACACTAATGGATGTTTGCCTTCATTGAATTACAGTGACGTG
TGCACATGAGCGCTGTGCGTAAATGCTGTTT

LG19

ref-20096

2.617

TGCTAAACTACAACTGGCTGCAAGTTTTGCAGGGGCAACCACTTGAAACACCCTAACAACCACTTGAACACCCTAGTAACCACCTAGCAACCACCCAAAACACCCAAAAC
ACCCCAACAACCACCGAACAACCATTTGAACACCCCAGTAACTACCTAGCAACCACCCAAAACAAACTAACAACCGCTCAGATAGGAAGAGAAACCAAAACAACACTCT
TGCAACTGCAAAACTACAACTGGCTGCAAGTTTTGCAGGGGCAACCACTTAAAACACACTAACAACCACCTAGCAACCACTTGAACACCATAGTAACCACCTAGCAACCA
CCTAAAACACCCTAACAACCACTTGAACACCCTGGTAACCACCTAGCAACCACTTGAACACCCCAACAACCACCTAGCAACCACTTGAACACCATAGTAACC

LG19

ref-45544

2.98

GGCGAGCAGCCGAACGGGCTGCGATGTGGGC




LG19

ref-27089

3.747

TATACCAAAACTATGTTACAGTACAGTAGGGCTATTGCTAACAAAAACAAACAAGTCCAGAGAAATTTCATGTCGGCCATTATTTGAGCAGACTTTGCTTTTGTGGTGAGC
TTGAGTGGTACACGAGTGTGGGCCGTGAGCGACTGATCAGAGAGCGCACACACACAGCAAAACAATGAGCAGTCACATCGAAGTTCTGGAGATGTTCTGACCCAGTCGTC
TAGCCATCACAATTTGGTCCTTGTCAAACTCACTCAAATCCTTACGCTCGCCCATTTTTCCTGCTTCTAACACATCAACTTTGAGGACAAAATGTTCACTTGCTGCCTGATAT
ATCCACCCACTAACAGGTGCCGTGATGAAGAGATA

LG19

ref-2335

4.388

GAGGGAAAAACGACTGACGTGCAAGTTATGA

LG19

ref-2813

4.851

AAGTTTGATGCGAGCTATTTGCTAACTGGTA

LG19

ref-31308

4.905

AGTATGTGAGCGATCAAACTGCAAAGGTAGC

LG19

ref-6968

5.011

Chr10

33470557

AGAAAACAAGGGAAGAGGACAAGAGATGGTCATTTCATGGCTGTTTGGGCACAAGTAATTGAATTTGAATTTAGTTGATTTGGTATTAAAGGGATAGTTCACCCAAAAAT
GAAACCTGTGTCATCATTTACTCACCCTAATGTTGTTTCAAATGAATTTTTACAGTTTTTGGGTGAACTATCCTTTTAAGAGTGATTCTCACCCCATTCCCGATGTATGTGCT
CTGAACAAACCTCATTAAGCTCATTTGTGTTAGCCAGCATTTCCTGAAGGGCCCGCACAGATAACGACTGCTCCAGGATAAAGCAGCATATCGCCAGATCAGGAGGAACA
TTCTAGAATGAAAGGGAAAAAAAAAAAAGTGTACAGAACATTGGGAATCCAAAACATCACACAGTATTTCATACATTCAGAACGCCATGTAAGAAAAG

LG19

ref-34577

5.157

TTTTATAGGCTACTGGGGGTCCCTGTGTAGGCCCAGGCAGAGAGTTTGGGTGGGGGTGTCCCTGCTGGTTCAGAGCTTTACAGCAGCGGCTCCTCTAAAATTCGCTCGTCTA
ACCGCATCAGGTCAGTCCGTGTTTTACACGTTGCCTGAGAACAACAACAACGCCGTTTTAATACTCTGCACGACTCTCACTCATTTCTCTCTAACGTCTACAACAGGAAGTA
CAGACACAAAAAAGTCGTCCAAAACTACAGAAGATTAAAACATGCAATGAAAACAGTCTTTTATAATCGACAGATAGCGTTCAGCTGCGGGGAAGAACCGGTGAGAGTA
TCCAGTCAGGCATCACCGGACTCTCTTCAGTGGAAG

LG19

ref-72566

5.601

TGTGAATTTGTGTGAACGGATTTAAAAACAGAGGGTACGGTTTGCAAAATCTGAGCGAACGGGTTTGAAATTCATATGTACGGTTTATTAATCTGTGGGCACGATTTGTTA
AACCGAGGGAACAGTTTAAGAATTTGTGAGCACGGTTTATAAACGGAGCGAACGGATTGCAAAACCGTCGGCACGGATTGTTTTTTTTTTCTCCTATAGGTGACGTGCCGG
GCTCCGTACTACCTAATGACTCATTTGAACAGATTTATTTTAATGAATCATGAAAACAACTGATCTGTCCACACGGTCTATAACGAATCATCACAACATTTATTTCCATCAA
GAGGTGCATCATTTTTTGGTCAAGATCTTGTATTGACAATGCAAGA

LG19

ref-48577

6.295

TGAAAGGAGCATAATAGGTCCTCTTTAAATTCATGTTCCTTGTAATCTTGAATCAGCATCTCTTCTCTGATGATGAGGGCGAGGCAACCTGTCACTCACATGAGATTCACCA
ATAGCAAGCCACAACCATCCAATCAATTCCCCACAGACAAAATCAAGCCCCGCCCTACATTTGTTCTTGTTTGAGAAGCTGTTTCACTCGGATATATACGAAAAGACTGGC
GCACCATTCGACTTTAATACATTTCACATAAATCCAGCTTCTGATCAGATCGTACGTTTTTAGGAAAGCTCCTCTTTGAACGGATAGATATTGAGTAACATCTCTATTGGGT
GGTCTGCAAGTGATTCCGACTGATTTTACCCACCAATGCAAACATTTTTCGAAAGACTTGCGCGCTTCAAAATAACAGCGAGCACCGAAGCAGGAA

LG19

ref-7032

6.407

GAAGGCTCACTGGGGGAAACGCATATTGGTCGCATATTTGATTGCCAGGGCATCCGTGCCGAGCGTGCCGTCGGTCAGGGAATAGAACAACTGGCAGTGGGCAGTCTCCG
GGGAGGCGAACAGATCTACCTGTGCCTCGCCGAAGCGCTGCCAGATCAGCTGGACCACCTGGGGATGGAGTCTCCATTCGCCCGGAAGGCGGGGAAAAAG

LG19

ref-23251

6.535

TCTCGTCTGAGCGCACGGGCTGTGTGTTCATTCAGTTGTCAGTTCTCTTTTACGCTTACATTGTTTTTCTGTTCAGTTTATCCTGTAATCCTGAGTTTCTTTATTAAATATCTGT
TACTGCTGCATTTAGATCCTGCTTCCTCTTTGTTTGCAACAGCGTGTTACGTTTCCATGTCCTTTTCGTTTTTTTTTTTCATGTCCCCTCCACCTCGAAGTATTTGCTAACATGT
GCATATAATATCCAGATTTACCAAGTTAATTTGCATCTGGATTGGATGAACACTTCCATACACATTTTATGACCCTGTCAGACTCATTTCCACAGATTGGTTTGAGTCGCAG
TGTGTTATTATATCATCTTATCACAAATGAGACACACAGATAGAAATGTTGTTCATTGTGTTGTTTACTGTAACAATTGTCTATGCACA

LG19

ref-39315

7.571

AATGTACCTGTAGTGTGCAGTGCACTAGTATTGCATTCTGAAAGCTCAAATGACCTTTTGACCCCAACAATTTGACCTCTTATAAACAGCCCAATCCACTAAACTCAGGTAA
GACCTGTAAGAGCAGAGGATCATGGGACTGGAAGCAGGTGCTTGAAGAGGTTACTGAAGTGCCCATGGCAACAGCATCGCTGATGTCACTTCCTTACCGGAGTGAGGTTA
ATGAGTTCATTAGAGAGAGTAACTCTGCTAGTTAGACCCGTCGACTAATCAAATAACGGTTGTATGACTAAACAATGAGCAGTTTACATCAGAACACACATCATCGTAACA
CACATAAACCAGCAGCATGAAGACAACTAACCAACC

LG19

ref-46248

7.947

TCCTAAAACACGAATGCAATGCGCAGTGACG

LG19

ref-69171

7.964

TGTCACAAACCGAGGGTGCTGCTCATATGTC

LG19

ref-31848 1

8.624

TAAACAGAAAAGCACATGTATGCCCAACAATATTTCAGACCCCAGGAAGAGAAACTGGATTACTTATGTCTACAGAAATCAACATGATGTGAAAATTCAAGCTATGAATT
TTGTGAAAGTCGAATCCTGTTTAGCCGAATTGGGTTAATTATGTGGTATACTGTTGGCTAAACAGTCTTTATCTATGTAAACAATATCAG[A/T]GAGATGCCACGACATGTTT
GCTTTACATTCCCTATCATGGCTTGAATTTGCATGGGGCCTAAGTCCGAACCTTGAGCCACACCTCTCCTATATTTACAATGCCAATATTGTTGATTTTCAAACTGCCGTTGC
TCTTATTACACATTCAATACAACCAAATATTTCAGCTTTTAAAGTTTTTATGTCATAATAATGTAAGCATTTCTTTGCGAAATGGACAAGAACAATGTA




CTGTATGGAGTTTATTTTCCCCCTGAAGATCATCCAGCAGCTGTTGGTTTGTGTTTCAGATGTCTCTCCTGCTGATCGAGATGAAATGAAGAGAAAGTCAGTGAAGGAGGG
AGAATCTGTCACATTGGATCCTGGTGAGATAAACGGCTCGAATGATGTAATGACATGGTGTTTTGAAGGCAGGCC[C/TJATCGCTCAGATCAGAAATCAGAGTAAGATCTT

LG19  ref-28710 18 9.402  Chr22 6914088
- TACAGTAAAACAGGGTGTTGATGATGATGCGAAATCAGTCAAATACAGCCTGAACATGAATCAGACCGGATCTCTGACCATCACAAACACCACAATCACAGACTCTGGAC
TCTATCAACTACAGATCATCAGCAGCATCAGATTCAGCATC
LG19  ref-13489 10.546 TATGCGATACCGAGGGTGGTGCACTTGGACA
TCCCCAAAGCACTGGCCGAGATGAAGCTGTTCTCGGCGGGTACACGAGCACTGAACGGCCGCTGACGGCCTGGAGCTCCCATCTCCGAAAACGTCTAAACAAATTTTAAA
ATAGGCACGATGATTAAATATGAGTCACATATTTCAGGTCTAAACTACATTCTTCCCTCCACAGTTCATGGTACAACAAGTGTAGTATTTGTAAAAACTACGATGGATTTGC
LGI9 rel34318 10926 Chr2l 5275106 TCAACCGTCATGACAGTCGCTTCAAGCAATTTCAGATTTGAGAACCAGAAAGAACTGTTGTATAAAATGTAATATTATATGCAATATTTATATAATATACAAATAACATAT
ATGTACAGAGCATATTTATTTATAGATAGGTACTTTTATTAGTACATTATATTGGCCACAGCTAGTAAAGTATACAGCATTAAAGCTCTTTCTTCGAT
GTTTTGCTGAATATATAGAGCTTCAGTTTTCTCTTACAGCCAGTTTTAGCAACACATCCATATCTCCCTCTGGGACACACGCACAATAAACAAACTGAGACAAGTGCAAGG
TACCAAGCAGTGCTGCCTTTTTATTGGTTGTTTAAATGTTTGTCTAAACAATAAGGAGTGGATCTGGGCCTTCTTGCATAAGAAATGGGGACAGGCAAGCGATTATGATGC
LG9 ref2438 11619 Chrl0 08 L ATAAAAGGATCTTCAGAAAGATTAAACCATTGATCTTAGAAAACGTAAAGGAGTTTTGGTTATTTGACAGCATTTTGGAGAACATTATGAATGAATCTCATGAAATCAT
GTCCATAATGAAAAGATTTGTTTGCATTATGCCATTAATTTCATGATAAATAAGCACATATATACATTTATATATAATATGAATATATACAAATATTT
LG19  ref-17558 2 12.726 C[A/G]CACTCAGACGACACTGATGCCCATTCCAGC
GCAGGAATCTTTTGTGTTATGTCTTTCAGATGTTAATGATAACCCCCCAGTCTTTTCACAGCCTTCTTACTCTGTAGACATAGCCGAAAACAATGCCCCAAATGCTCCCCTTC
TGTCCGTGTCTGCATCAGACCCAGATGTGGGTGAGAATTCTACAGTTTTTTTCTCAATTCTGGAGAGCGAGGCTCTCGGTATGTCTGCGTCCTCATATGTATATATAAACCC
LG9 ref4297 13:922 Chrl0 HEIS16  ATAGTGGGCAGATATATGCCATGAGAAAGTTTGACTATGAGCAATTGAATGCGTTTCAATTCGTAGTGCAAGTTCTTGATAGAGGAACTCCAGCTCAAAGCTCCAACAC
CACAGTGCATGTGTTTATTAAAGATCTGAACGA
LG19  ref-48858 14.055 CTAACAAAGACGAGGTACTTGCCGAGACAGG
TCTTAAAATCAAAGTGGGTAGTGTGATTTGAGGACTCCTACAGTATGTAGGCCCCTTAATTTCTTGAGTATTGAATCTGCTCCAAGGGCTAAAGGTAAAGTGTTTTTGTTGT
LG5 refa6015 14 14175 TTTGCATAGGGCTGGAAATGTATTCATGTTTAGAATACATTAACACACCTAACCTAAGTTGTTTATTTGCACCATAGCCATGAACTGAGCCTTTCGTCCGAA[A/G]GCTGTG
- CGTCTGTCTTACACTGTTTCACTTTTATTTTAAAATGACCTGTGATTGTTTTTGTATGGATATTTTTITTTTTGTITGGTTTTTGGTTATTGGGATTTTACTGTGCTCTGATTTC
GATAATACTAACATACCGCAGATGTTATATAACTTGTAACAATGACAGAAGAGGGATATATTCTTATGATATATGAACTACCATCTTCGATACTGT
GTGGTTTGAATGTCTTTTGTGTGTGTCTGAGCTCAGCAGCTCAAAGGGACTGAAAGGACTGCATTTGTGTGCGTGACATTTTGTGCCTCTCCCATGTGTGCATATTAATGAC
619 ref11407 a8 Chrl 23085206 ACGTGGTATTTCTGAAGCCCAATAAAATATGCCCCTTGATGGCGTTGTGTGGATGGTGTGGGACATGGCGGGGGGTTCGGAGGGAGAAAGGGTTTCAAAGGCGACCTGCC
TCTTGTTTGGTCTGGGAGAACAAGCACAGTGTGATGGGGTGTGTGCCTTGAATAGCAGCAGACATCAGTGTGGATTAAACTCACTGGACATACACAGCCTGTGAGAGTTTC
AACAGTTTTTTTTTATTCTGAACAATAGTTTGAAAC
LG19  ref-36462 16 AACTACATCACGAAATGTATGCGTGCACTCA
GGTCAAACTAGATAGATTTCTGCACAGATAATACAGTTTCACTCACAAACTGAACTGAACTGATATCGGTTCACATATTGCGTCTTAAAACGCGTGGAAAGCGCGGCAGCG
LG5 ref9686 18 16292 Cheld 13757609 CCOCTTTCTTCTCCTTTCCACAAGCCCTTGCGCTCCAGTGGCGTCTGTCGTTGCTATGCAACCATGAACCGCGCTCTCCACGATGACGCATGCGCGTTGCGACCGCIA/GITTG
- CTTTTATGAGCATCTACATTTGAAATAACGAACTTGCGTGCGCAAAAGATGCGATATGTGAACGGCCCCTTATTTTAGAGTCAAATTTTTTTTAATTAAATCATTTATTTTAT
ATACTTCGTTCACAAAGATTTAATATCAAAAGCAATTTTATGATAGTATTAGACATTTTTAACATTAAACTTTTTTTTTTACACACTCTTAAAACAGA
LG19  ref-7916 16.481 CCTTCTGGGACGACAGCCATGCACCGTAAAA
LG19  ref-9879 18.596 AGGAGAGTCGCGACCACAATGCAAGCATATA
LG19  ref-7194 22713 GTGATGTGAGCGATGGGATTGCCATTAAAAT
LG19  ref-67130 25.822 TCTGAACACACGAAAATGCTGCAAGTCAGAA
LG19  ref-70741 27.06 GAGAAAATAACGAAAGTTTTGCCTGTGTTCA
LG19  ref-54062 30 27.714 ATCTGAAATCCGAGTTGTATGCATACCGA[C/TIGG
LG19  ref-54062 27 27.759 ATCTGAAATCCGAGTTGTATGCATAC[C/T]GATGG




GTGAGTCTCATTGATCTCTAGAAATTCAGAATTCTGTTTTATGTGCAATTTACAGTGTTCATTGTAGATCAGACGGACAAACTGATTAACACTGAAGGCTCGTTCACAGCGA
GAACAATGCAGTGATAACTATATTATTGTCCACACCAGCGGACGATATCGTTCTGTTTATTCTAAGCGCATTGCAG[A/G]JCGTGCGTCATTATTGGCCGGCTCCTGCGTCAG

LG9 ref-66662_19  28.686 CATCACACGTGAACAGCGTCGGCCAATCCCGAGCCGGCATTCATATGCAAACAGAAGCTCTGCACTGTGTTTACAACAACAGCTGAATAGGAGAATCACAGGGAAGAGAA
GAAACTGTTCAATAAAGTCGTTATTTTGTTTTGTTTTTG
TTATATATATTGTTTATATTCTGTGTATATTATGCTGTACTGTATTGTGCTATATATTATATGACTCCATACATTGTTTTGGTGCAACATTTTATAATGTTTTGTATTGCATAA
TAAAGTTTGAGGTCCTACTAGATATTTCTGAAGAAAGTGTGCTTAGTCATACAAATTTGCCACGGTAATCTGTTCTGAGTGGTTACCAAGGCGTTGCTATGTGGTTGCTAAG

LGL9 ref-46383 29123 Chrll 2399 GTTCTGAGTGAATTTAAATGTTTACTTTGAAGGCCTGTTCACATCAAGGACGTTCTAAATATGAAATATAATATAAAATATAATATAAAAGTTCTAAATATGAAAGAAT
TGCAGAGTACACATCACAACTATAACGATAACGATATAGAGAAATGATATCGTTGGAATCACTTACAGAACGATTTTTTTTCCAGCTGATGAAC

LG19  ref-4678 28  29.79 CTTTGCGATCCGATGGGAATGCTGATT[A/C]CTGT

LG19  ref-67744 31.469 GGTACTGGCTCGATGGCTTTGCTGAAAGTGG

LG19  ref-61237 32.548 AAGAATGTCACGATAGGGTTGCAAATACGGA

LG19  ref-37834 33.531 CAATCCTGCACGAGTTTCTTGCAGATTGACA

LG19  ref-37958 33.565 GGGGGGGACTCGATGTCACTGCCATTACACA

LG19  ref-9447 33.653 TGCCGCCGCCCGAGCCCGCTGCTCCTGCCGC

LG19  ref-15551 33.659 TCGCTCTGGTCGACGTGTATGCGCGACTTAC

LG19  ref-63321 34.575 CACAGAAAAACGACGCTAATGCAGTTGAAAC

LG19  ref-57634 23 35.996 ATGACTGAGACGAGAGGCGTGC[A/G]GATCCATCT
AGCACTTATCAATATAAAGCATCTTGAGGAAATGACATCAAACAACATCTTTTATATTTCGCTAAAATGTTAAGATTAGTTATCCAGAACTTTAATTTAAGTTTAACCACTT

610 refd0678 16 36152 TTTTTTTTTTTTACAAAATATTTATCTCCAGCACATGTTCATGAAACAACGTCTGCCTCTTGAGTCAGCACA[C/TIGTGTCGTGATGCTCTCGTGAATGTGCATTGGAGATTA

- ATATTTTGTAAATAAAGTGGTAAATTATGTTGTTGTTGTTGTTGTTTTTAGCACAAAGCACTTACATCGCTTCAAAAAATTGCTTCATAAAATTGATTAAACCACTGGAGTC
GCATGGATTATTTTAAAGGGATCCTTGATTATGAAT
CCAAATCATTGCTGGTCTAGAATAGCTTGTGTCAGGGGATGGAGGCGGGGTTACCATGACCAACAAGATGAACAGAAACTTGTGACCGCCATTTTTGAAATTGCAGCTAAT
CAAGCTAATAGCAGCTCGATTGTACTCTCCATCTATACAAATTAGGCATTGGATTCGCCATGTTTGGAATGCGATGTAGGTTCGCAAAGTCATGAGCATCAATAGCAATGC

LG19  ref675 36.675 AACGTTTGCCATTGTTGATGGAAGAGTGAAGTTTGGAAGTTGGAGTGGTATAAGTCCTGGGCAGACCGATCGGCGTGTGGCATCGGGGTGCCGCAAGAGCATTTGGAGAG
CATACATCTCCTTGTGCTTTTGGATCGCTCTTGCGGTGCTTTGGTGTTGTGCGCCGATTGGTCTGTGCGGTGCGAATAGCACTGGCTCTGAACTAGCAC
GCAGATAACACTCACAGATGGGTAAACAAGGCAGGCAGCAGAGAATCGTAAACGGGTAAGCAGCAGGTTCAGTAACAAACAATCAACAGGGGAAAACGCTCAGAAATG
TACACCGTGACAATACAATACTTCGCGAAGCGTGAAGGTGACTGAGAGTCTTTTATAGTCCGGGTTATGGGAAACAGCTGGCGAGATAATCAGTCCAAGGCACGGGATTA

LG19 ref659 36976 GTGCGGGTGCGTATGTGTGTATGTTTGTATTCGGGCGAGGGCTCCCTCCGATGGTCAGAGGAGGGTATCACGGAGCTCGCCCTTGTGACAATATTCAATGTGCCCCGTTATT
AGAACACTGTTCTATGATGTTAGCGATGTTTTTCACATTAAACTTTCATGAATTCTACTGAGAAACCACAAGAAATAGGCAAATAAAGACTGGGAGTCAAT
TGTAACCCAAGGCTGTTTGGCCATGATAGTTAACCTGACAGACGGTTCTCCTTAGAAGAAAACAGCGCTGGCCTTTGACACTCATGTTCCCGCTCTCTGCCGCTCGACCTCC

LG1o  refd131 8 37571 Chrlo 515633 TCGGTATTGTTTATTAGCCTTTATACCTGTGAGGACATGTGATATGTCTATTTAATAGTCCAGTAGTTGCAGTGAGAGAAGTCTGTCAGCGGTGC[A/GICTCGACTGTGATGC

- TCATGTGAGCATGACATCAGACACCTGAATGGAGCCAGTAAAAACAGGGTTTATGTTTCCCAGCTGCTGTTCAACAATTAGCCTCCGATTCTTTGATTATATTTTCGTTGTT
GGAAGCTGAAGACATAAAGACCCATTTGGGTCATATTTCACCTCAAAATTGAGAAAATTTTATTTACCTTCAAGTTCTCATTATTGTAATGTGAGTAA

LG19  ref-29024 37.997 ATTGCTGTTGCGACGCGTTTGCATCTAGCTA
ACTAGAAGTCTGATTGGGTAATCATACACTACTAACTCTGCATCAACAGCATAAAATAAGGAAAACAACAATCTCCATGTTATGTTCTTCCTTAAGCATAGTTTACCTAAT
GAGAGAAAAGTATAACAAGTATTACAATTAAGGAAAAACAAAATACATTTTATAGAATACCTTTCACACGCAGTCACTCAGCAAGACTTACATTGGCCTTGAGTTCAGTG

LGL9 rel-19895 38371 Chrl0 2940488 CGTAAAACTTCATTGGATAAATGTGAATTCAAAGGCCTGAAAGACAATAACAAGAAGTGTACAAGAAGTTAACTATTATTAAAAGCAATAAACACATTAATGAAAAGCCA
AAAATACCTGTATGTACATCATATGAAACTAACAAAAAAAGTACTAAAAAGTAACAGTCTCCAAAGTGTTTTGGAGACACCATGTTTTCCAGACCTCACA

LG19  ref-46204 38.489 GTATCGACAACGATCTGTTTGCCATGTCCGT

LG19  ref-50344 39.349 GGTCTCTATACGATCAACTTGCACTACTCTT




TATTGCAGTGCAAATAATCAAATGTGAAACTTTTCCAGGTGTGTTTGATCCAGACGCAGATAAAATAAAGCCAGTGTCGGTGATGGAGGGAGATCCTGTCATTCTGAACAC
TGATGTTAAACTACACAAAGATGATCTGATGCTGTGGAGGTTTGCACAAGCCACAAAACGCTGCATATATAATCCGCTTCATCATAACCCGTGT[A/C]ITAAGCGACGCCACT

LG9 ref3452.6 39.982 GCCATTGCTAAAATTGATGGAGAAACTCGGGAGGTCTCATTAGATGCTGGTGTCAGTGAGATATTTAATAACAGATTGAAGATGGACAAAATGAGCGGATCTCTGACCAT
CACAAACGTCAGAACTGAACACTCTGGGTTTTATACACTGCAGATCAGCAACAACACTGGGACCAAATACAGGAGATTCAACGTTACTGTCCGTGGTGAGAA

LGI9  ref-30801 40 CGCGGTGGCACGATTGTCATGCCGACCGTCA

LG19  ref-46261_30 40.175 GAACCAAATACGAGACTGATGCCATCCAA[C/T]GC

LG19  ref-5661 40.46 ATACGAGTGGCGAAGCGTATGCAGAGTTGAA

LGI19  ref-44167_25 40.663 GTGAGATATACGATACCAGTGCGG[A/CJGCGTAGG

LG19  ref-44167_26 40.797 GTGAGATATACGATACCAGTGCGGC[G/T]JCGTAGG
ATGCTTGACTTGTTCAGGTGAATGATGTAGATATTTTTTTTTTATTCATTTGCTGCTGATAAATGAATGGCAAAAATACAGTCCTGCAGGGCAGCTCATTTGCATATGTTTCC
ATTCCTCTTGTGTGTCTTATGACTCTTGATTTAAATGACACTTGAAAAGGTATATCATTTTTTTTTTCACCGTTTGTGGCATGTTCATTAATTTATGTGACAACATTGCCTGTG

LG9 ref34214 41104 CCATATAAGAGCAGAGAATGATAGCACATAATAGGATGAATTGAAGTAGAGCTGAATTGCCTTGTTGAAATCATCTCATGCAAAGAACACAAACACAAACCAGCACTGAC
TGTTTACACATGATTATCAAAGGTAGACCTCTGACATTTTCCAATGCAACACAGGATGTGCTGCTTACTTTGATGCATGAAATTTGAAATATGC
TAAAGACGCTTCAAGAACTGTACTGAACACTATAATAGGAGGACTATAGGGGCGGGGCGGGGCGGGTTTTTTTCCAGACAAAGTGACCGAAATCTGTAAATAATGAAGTA
GTGTTTTGGGTTCTGTATTTCTTCTTTTTTTCTGCAAAAACGTGCCTTTTTTAACGGATGGATGAATCGCGAATAGGCCTAGACTATTTTAATGATCATTCGAAGCTCATGCA

LG9 ref70935 41349 CATTGTAACGGGCTTTATCCCATCTTGAGGAGCGAAACGATACTGAATTCACTGCTTTCAGTAGCACTAACGTAGGCCTATTTACTTAATTCTTCGAAATGGTTTAAGGTTA
CTTCGTAGGTTACTTCGATTTTCATAGTTTTGGGGAAAAAAGGCGGTTTACTAAATCATGAGGAGTTTTTTGATCGGATATTTAAGGAATTGTGAA

LG19  ref-2658 41.684 CACTGGCCACCGATGTCACTGCCTCACGTGA
GCGCTTTATTTGGGATCCCAAGTCGTCGGTCACTACAGACGTATGTTGAACGTTACCGACTGAAAGGGAACGTCTCGGTTACATATGTAACCCTCGTTCCCTGAAGGAGGG

LG19  ref:26093 41964 Chrl0 2378850 AACGGAGACGTACGTCCCGTCACCACAGTTCCTGTGCCTTCGCTGTAGTGCGAAAAACAGGGTGCGATTGCATCTGCTTCCGTATTTATACCCTCCTAACGGGGGCGGTGC
GCATTATGCAAATATCGCACGCCAGTTCCATTGGCTTGTTTTTATACACTCGAAGCTGATAGGGCTCTCTAGTGATATCCCAATTCGTCGGTCACTACTGATGTACGTCTCC
GTTCCCTCCTTCAGGGAACGAGGGTTACATACGTAACCGAGACGGTAACTTTCAGGATATGTAAGTAGCCATAGCAAATTACTCTCTGAACATAACC

LGI9  ref-44888 42.294 AGGAAATGGCCGATATATGTGCAAATAAATG

LG19  ref-43239 42.557 AAAGCGAAACCGAAGTGTATGCGTACACTCA
ACAGGTGTTTAGGCTGAGTTTCTGTTGCATTTACAACATTCAGACCAGCAGGCGCACATGTTTAAGAACACAGTGCCACGCTTCAATCTGAAACACGCAGCGCATATATTT
ATTTCATTAAATCACAGCCTTTGTGATTGGATAATTGCAGTGTGCCATATCGCAATTCGGTTAATCATGCAGCCCTATTGTAAGATCCTATGCTGTCTGTTTTTACTGCATTA

LG9 rel23343 42831 AAGAATTATTTCTTTATATCCCAGATGTGGTGTTTAAACTGGATGATGGTACCGTTCAGGCCCATAAACCTCTACTCATCTCTAGCTGTGATTGGATGGCAGCCATGTTTGG
TGGGCCTTTTGTCGAGAGCTGTACTAAAGAGGT
AGGCCAAGTTTGCTGCTGCCATCTCTCTGAACTGAGGTCAAAGGTTATAGCAGGATTATGATGATTAATTTGTTTGCTGCATTCGTACAATGGAAGAACGCTAGTGTTGAG

LGI9  ref-65931 43.378 AATCTTAAAGCACACTTAAAACGTTTAGATAATCTGTGTTTTAAATTCCAACATGAGGTTTGCAAATTGCAGGCATATTGTGACATGATGAAAAGCTAATAATTAAATCAT
AAAATGTACAATTAAAATGAATAAATATTTTTAAAATAAAAACAATC

LG19  ref-64929 43.527 ACATACCATTCGATGAGGTTGCCCGGCGGAG

LG19  ref-50626 44.035 AGAAATGTGGCGAGAAATGTGCCGAGACGGC
GCGGTTGAGTACAAGCGGTACAAGAATGGCAGGACTTTGAACTGATAGGTTTGATCCTGAAAGTTGAATCAGAGAAACTTCCTGTGGCGGGGAGCAATGGGAATATGGAA
ATAAGCGTCCTTTAAGTCGACACTTACAAACCAGTCTCGTTCCATCACAGACCGAAGAATGTCGACTGTGCATAACATTCAAAAATGAAGAGACTTTAGGAACACATTTAA

LG9 ref15697 4933 ACGTCCCAGATCCAGGATCGGGCGAAACCCGCCGTCTTTCTTTGGAACTAGGAAGTAAGTGGAGTAAAAACCGTCCCTCTGACTGAGGGGAGGAACTTTTTCTATGGCTAT
AGTGAACGAATTTCTAGAGAAAGGGCCATTGAACTCG
AAATCATTCTCAATATTAAAGAATAGCAGAATTCACACCACAGCTATAACGTTAACGCCACAGAGAAACAATATCGTTGGAATCACTTTCAGAACGATTTTATCAAGCTGA

LG19  ref-47552 45.639 TGAACGATAAAAACATTGACAGCCAATCAGAATCCATCCTGCTGTAACAACTTCGAGCATTTAAAGTGATAGACAAGCACACACTTAGAATAAACAGAACGATATCATTG

CTGGTGTGGACACTAATATAGTTTTCTTTATAGATATATTTATAGTTATAGTTCTTGGTGTGAATGGTCCTTTATTCCTTGGCTTAGAGCCCTTTGAAGCTGCATTGAATCTG




CAGTTTAGACCTTCAACCCACTGGTAGCCGTTGAAGTCCACAATATGGAGAAAAATCCTGGAATGTTTTCTTTTCGACTGAAGAAAGAAAGATATTA

LG19

ref-73372

45.664

GTGGTTTTTGAAAAATAACCGCCGTCACGGTAGTCATAACACCAGCACCAGACCGGCCTGCCCTTAATTAGGGAAGCACGTCGCTCTGCGATAAGATGAGGAGGTGCTGT

GTCTTATGTGACTTTGCTGTTCCATCACTCTCGCTGACACGGCTTGGAGCTGTTTGCACATGGAAACAGACATGTTCATCGGTCTTTGTGCGACAGACAGGTGCACTCTGCA
GACTCACACACACATACTACATATTTTTTTGGTAACACTTTACAATAAGGTTCATTAGTTAACATTAGTTAACTACATTAGTTAACATGAACTAATAATGAACTGCACTTAC
ACAGCATTTATGAATCTTTGTTAATGTTAATTTCA

LG19

ref-2864 8

46.306

TATTGCTTATTTGTGGCTTGATTCTGCTGTTTAGAATGTGTTTAATATTGCAAGTGCCCAAAACGTGCATTTTTTTTTTTTTTTTTACAGTGACAGCATTAGAAAATAATGAA
CGGAAATCATATTTGAGGTCATGTGCGTTGTATCCATGTCAATTAGTTGTGCATCTCTGTATG[A/CJATGCATATAGCTCGCTGTTTGCCATAGTTTATTCTCGATGATCTTTG
AAATGATTAATTATGCAAAGAATGTACATTCTTAGTGGCATAAACCTGATCTGAGGTCAAAATGGGATAAAGTAGTGACCATTAGGGCAGCCAGAATTAGGAAGGCCTTG
CGATATTCATGCCTGCGTGTGAATGGGACTTCAGTT

LG19

ref-20560

46.319

TACAACGATACGAAACTTGTGCTGTGGGAAG

LG19

ref-44686_29

46.676

AATATTCAGGCGACAAATATGCAGCAAC[C/T]GTG

LG19

ref-72272

47.216

GACAAGCTGTCACTTCATGTCACACATGGCTTGTGAATGTCTGTGGTTTGGACTGCTAAAGGTCTAGAGGTTTTATGACTGGTACACACTATAGTTGAGATTTTGCTTACTT
TAAATGTATATATTTGGCAAATTTTTTGCAAACATTTTTGTTCTTAGATGACTCTTTCTTACCAAAGCGAATCATATAAAAAAAAATGCACAAATCTGTGACAGACTTGCAT
GGTTTGTTTCCTCTACAATAAAATCTTGTTCAATATTTTATTTATATGTTGACAGGAACTTTTGCTTGTAGCACAAAGCCCATTCCAGGTTACAGTTTATTCTGGCCACTTAA
GCAGAAAATATACTTCGTTTTTTTTACTACGTGTACTAGTATACTTCATGCATGCACATTGTGACAAATTGCAATCCCTCTATGAGTTACAACC

LG19

ref-3150_23

47.459

GCAGTACAGATGACAGAGACACTGCTGTTTGCGCTATACTGGCTAAATAGCAATGTTATCAAGCAACTCCCCAGAATCCTATTCATTGCAGAATACATTTTATTTTTCTGAG
TCTAATTAACTAGTCTTCAGATAAGTAGTGTTGCATAGTTACACCCACAGACTACAATTGTATCATTGCATCCCCGTCG[A/G]TTACAGCATTTTATTATGCTGATTGTGTAT
TATAATTAGACAGCCTGATTAGGTAGTTGATGACGTATGCCTATGTGAAGTGTGCTTATATCACTCTGTGTTGTCCGAGTGGAAGGTTCAATCATGGTCGTGATATAATTGA
GAGCCATTCATTATGTTGCCAAGCCATGTTTTGAAT

LG19

ref-66417_31

47.911

AGCAACAAGCCGAGATGCCTGCAGAACATC[G/T]IG

LG19

ref-62414_16

47.913

Chr10

18476512

TAACTCATTCAATACTGAAATCTACACAAAGTTGAACCACTGGCTTGCTTCTCATGTGGAATACTATTCATTTGCATGACATGTCGAGTTGCAAAGCATCTCAAACCAGTAA
CTCAAACCGGTTTTGTTTCAGTTACGATGCTGCCCTTGAAGGAAACTGTCTATGTTGGCAGTAGACAGCAAGG[G/T]TCTCGAAGAAAGATGCTGAAAGAAGTTGGCTAAG
GTCTGGCATGAAGGAATGGGGAATGAGGAAGAACGAAAGGGAGAGGCATGTCCTAACTCAGTCTGGCTCTCCTGGGGAAGGTCTTAAATTACACTCGGATGTGGACAGCT
TGTCAATTGCGAGGCCAGGGCCCTGGCTCCAGAGAAACGC

LG19

ref-5475

48.233

CGTTCACATGCACAGCCAACGTGTCACTCATGCAGCAGCGTTTGCATTGAATTCAAAGTTGTTAATTTTGTTTAAACACTATGCATTGATCAAATAAACTCAGGTATTGATT
CATGCACACGGATAAGCGTTCATATAAGCTGTCAGGCCTGAAAGCCACCTTGCTAGTGAGGTCTAAATGATCCTCGGCTTCCCCGTTCTGGTTGTCGCCGGCGTCGCTGCG

CTCAGCGCCGGGCGAATCCTCCGCGCAACCCGGGTCAGGTGCGAACATACATGCCGGCACCAGCGACTCCACCGCGGGGCTTAAACTGGACTCCGTCGCCGCCATGTACT

CCTCCAACTTGGGAATGGAATAGGGATTGATCCAGAGAAGTTTTTTTCTTTTTCTTTTTCGTTGGTTCTGAAACTAGAGTAAGTTGCGTTTAACCTTA

LG19

ref-59798_23

48.541

Chr10

18461261

TAGATTAGCAATAGCAGATTTACAACTCGTATTGACCACTTTTATGATGGTTTTGCATCCTTTATGAAATCTAAAACCTTCAGTCCTCATTCAATGTAATTGCATTGGAGGG
GGGTCATGACAGAATTTTTGGTTGAACTATATCTTTAAGAAATGTTTAAGAAGCATTTATGTTAGGGAGATTATGGATGTATGTACAGCCTAAACGGTCGATGAACGTGCG[
A/GJATTGATATTACTGATAAACATATTTTGTGGGCAAGAATGTGTCTTTTCATGTGTCAGTGTGTGTTTGTAGTTGTTTTACCAGTTAGCCTCGTGGGATGAAGCAGCGGTA
TTCAGATCCTCTTATTTAGATGCAAGTCCTAGCGTGGTTGAACAGTGCTGGGAGATGGAGCGAGGTGGGAGGGAAATGGGGGGATTGGCTGTCCTTGTC

LG19

ref-7668

48.737

ATTAGCAGTGCGATTGTAATGCTTTTTTCTC

LG19

ref-71951_19

48.922

TTCTCAAATGGAAGATTGCATTAGGCTTTGTCCTTCCTAGTACAGTCCTTCCGAGGCTTGACGGTCTAGTAAATGCACTTGGTCATTAAAGTATAGTTAATCCTATTTTGATG
GAGCTCGATGACATGGCAGCTGAGATATGCAGCCTTACTAGGACGTAGCCATCTGATTGAGAAGCACCAATCGCTACTCCAGTTGATGATTCTGTCACGAACGAT[C/T]TGC
CTAGTTTTTGAGTTTCATTCAGACTCAAACCAGTAACTTTAATTAAGGGGGCATATTCATTTGGTTGGTACAACCAATGAAATGCTCCTTCACTGTCAGCAAAGGAATATTA
TTGGCTAGTCAGTCAGGCTGCATCCGAAATACTTCCCTACTATATAGGTGAAAAGCAGTGTGACAAAAGAAGTATGTCCGCATTCACAATACTCTTAA

LG19

ref-23132

49.39

CCCTCCACCTCGAAGTATTTGCTAACGTGCA

LG19

ref-14156

49.509

GTCTCGACACCGAAGTAGCTGCAGCAACAAG




LG19

ref-15593

49.615

Chr10

18339684

CACCAAGAGACATGCACACATTCCAACATCCCTCATTCCCTCATCGTTCTCAGCCCACTCGCGACTTCCTCTTTAAGCCCTGCTTCCGTCTGCATTTAGAAGCTGCCTCGTGG
CGCCTCGTTTTCAAAGAGGCACCGCGCTGGTAGGGGTAATAGCTTTTTACACCGAGTGCAAACCCAGCATCTGTCTTGCTTCCCAGTGTGTGTGCTGTGCTCACTGGTGACT
CACTCTATGTATACACAAGTGGCAGAACACACACATCCGCACACACACACACACACACACACAGACAGACACACAAACCCCCGCATAGGCTTCTGCAGCTATTCCTATGA
TAAGTGACACAAGCAAATATGCCTTTCCTTTTCA

LG19

ref-25882

49.68

Chr22

23074463

ATTTTGAACTCTTTATTTCATCAGGAGCGTAGAGTTTTATGGTAAGTTACAGTATCAAAAGTGTGTAAACTGAACAGTTCTTTTCGGTCCAGAAAACGCAAACTTTCCTTGC
AAGAAGTTATGATGCATAACTCCACACGTTTTGGTTGTGACAGTATTTCTTGCACTTCGCTGGATCGCATTTCACACGGTTTACAATCAAAACAAGGTCGATAGTATTGCGT
AGGGATATCATTTATAGATTCTGAAGTGCCTACATCTTTTTTTATCTGCTTCTTCGGTTATACAAAGGTCCTGAGCTGTCAGATGTGTTCATCTTATCTCAAGCTTGTTCTGA
ATTAACGGGTAAAATAAACTAACCTTTTTTTATATATACATATTTTCTCTTTGGACATGAACCATGTCTTTTCCCNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG19

ref-72056

50.379

AGCACGAGTGCCATTTTTTTTTTTTACAACAGTTCAATAAATAAGTGCGTTATGTTTTAGACATTTAGATGTTTGCTCAATTTTGCCACTGAATATATTACCTATAAAGCCAG
AGCAGAACTGTTGTGCTTCTCCAAGCAACACAAAGTGGTGCTTTGTTCTGAATTAATCCACACTAAGCGAATCAATCGGGTGAAGCAATGATTCACTGGCCCATTCACAAA
GAGAGCCTTTACTTCATTTCTGAATGAATCAGCCATTTGAACTAATCAAATGAATGAATGACTCAATGACTTACTCATTTAGACATTTACGGCCACCTAATGACAGCAAAG
AAAATTGTCATCATTTACTCACACTCATGGCCAT

LG19

ref-7675

50.613

ATTCAGGATACGACGCGTATGCAGAGGTGGG

LG19

ref-16211

50.706

CGAGGCGAGGCGAGGCTTGTGCTCTCGTAGT

LG19

ref-60283

50.959

GCCTTCTGGTCATTTTTGTGGTTGCAAAACGCTGTCAGTGTGAATGTAGCTTAAGTGGGGTGTTTGCGTACAGAAAGTCAACAGGCTCTCCCGCCCGAGGTGATGACTACTT
AAAAAAGCCCTCTCTGTATCATCATTTTCATAATTGCTTTCACGTCGTTTACATGAAGGCCTTTAGTTATGCGTACTTAATGATAGTGCTATTCCCTCCGAGCTCCACGCAAC
CTTTGAGGCTAGAAAAGTTCACACAGGTAAGCACTTGAAAAGTGCTATTGAAAATGAGGCCGGTGTGCTTATGCATTAAACATTAAGTCCCAGTAGACGACGAAAGAGAA
AAACACTCATTTAATCGAGTCCATTTTCCAAAGAATTCCAATTAAATATCTAAAATGAAATAAAATCCTTTACGGCATGTGAAATCAAAGCCCATC

LG19

ref-54139 32

51.085

Chr14

28706018

CAGTAGCTTATAATGTTACTACAGTAAATGAATGCGTATTAATACAAAGAGTAAACCAGGGGAAAAAGACGAAGGTGCCTCCTTGATTGTCTCCTTAAAATGACACTGAA
GTGCGTTCCAAAAAAACACCCTACACCCTTCATCCCTTTGAAGCTCTCACTCCGGAGGGTAAACCGTTTGAAGGGATTAGGGCATAGGGATGAGCCCTTCCGAATAGAATG
CAGGATCTGC[A/G]TTTTGATCATTCATTTACACGACAACCGTATTTTGGGGGCCTGAAAACACATACTTTTGAAAACAATGCTGTTATCGTCTCCATGTAAACTACAAAAA
CATAAATTTGTGAAAACAGTCTTCATACGCATGCATGTGTATTACGTGTTGAGTCTATAGGCGTGTTGTGTTTCCTTACAAAGTGACATCGCCATCTACTGG

LG19

ref-41252 5

51.193

TGTT[C/G]TGTCACGAGCCACTTGCACTGTTTGCT

LG19

ref-53022

51.437

TTGAGCCCTCCGATGACATTGCATTAGAAAC

LG19

ref-22171

51.476

Chr22

31935984

AACACCTTATTGCGCATCGGTGTCCATTGTGAATGTGAGAAATAAGCAGTGAAATGAATATGTGGGGACTTTGGTCCCTTGTGATTGCGACTGGTGATATCATGACGTTGC
AGGATGAGTGTGTTAGCACTATAGGCAAGAAAGACGATATCAGTGTAATCACACACTAGCTTCTTTTACATACTGTCCCATCCTCCACACCGCGCCACACAACTCTACTGC
TCCTCGTGATGCTACAAGACCAGGCTTTGTCTTCGACAAGGCCTCTGCTGCCTACTGATTCACCACAAGACCCAGTGATAGAGATTGAGTCATTGGGGAAGGACTGTTTTT
AAGAGTATTTAATGCCTATTATTTTATATTATTACACAGCACTCTACAATAACCATTTCTAATAGGTCAAGCATTCAGCAGCATTCAGCAGTCAAATG

LG19

ref-56898

51.585

TGAGTGAACCGGAGCCACCACACACACGTACACTTGAAGCTGTAAAAAAAAAAAAAGCCTTTGCGCTCCTTCACAGACAGTTTTGGGCGCCAATTAGGCGATATTAAAAA
GGCAAAACTCTTCAGTAATGAGAAACCGGAGCGCAGCTTTGAAACTCAGGAAAAGAGGACTAGCTTCCGGCAAATGACTCGATACACTGTTCATTTAACAACTACACTAG
TCACAATGGGCATTAGCCATCGAGTTCATCTAAAAGTTAGGGATTTTGAGGGGTTTCGTGTTTTTTTTTTTTTTTTGGAGAGGGAAAAGCAGGTAAAGGAGGATAAAAGGA
GATTTGAGATTAAACTGGCAAAACAGCACCCCTTTAAA

LG19

ref-16256

51.716

TGTACCATCTCGATGACTTTGCTCGCTTTGA

LG19

ref-13412_6

51.783

Chr10

9967176

ATATTTGGTTTTAGAGATGCATTTCTAACGAGAACAGTTAATGCTAGAAAAGCTAAAATCGTGATAAGGAACAGTATGGCTCGCTATTTTCTTTGAAGCCTGGCAGTGATT
TGGAGGGCGTGAACTAGTTTGTTTGTCCTATTATTCTGCAACAAAGTGGGACTGTAATTGTTT[C/TICAGGGCAGCAGTGTCGCCTCAGGCTGTCTTCAGGAAGGCCAGACT
GTCCTGGTGACAGAATCCAGTTAAACCCAACATCTCACTCATGCTTTTCTAATACTTCTATTATCTAAAACTGCTAGAGGGAACCAAAAAATGATTAAAGGATTGACATCA
GTCAGAAAGAAGGCGGTGAAGGTCGGTCAAGGGAGCAGT

LG19

ref-61635

51.954

GTTTCCGAAACAAAACGAAAACACAGTAAAAGAAAGGCACAAGTATAACATATAAGTTGAGGAACATTGAAACAAAGGTAGTCCCAATTCCAGAGAAGTGCTTCCTGTG
AATAGCGGCATTTCTGTAACAATACTGAAGAGGATCGCTGGTTAAGGAGAATTGCGAATGTTTATGCTCAGCATGGCGTTCGCACTATCACAGGGGTGGCGTTTACGTCTG
TGGGCATTCAGTGCTCAGATCCAGGCTAGCCTCAGTGGTGTCCATCATGCTGCAGTCCAAACAGTCTCTAGGTGGTGCGCACTGCCTCACTCTGTCCACTTGCGACTCGCGG
GCAGGTTCAGATTCTGCAGATACCACAGCTTCTTTGG




LG19

ref-23629

51.985

TTACCTGGGCTTAAGCCCAGGCCAGGCCCCGGGCTGAGGGAGGGCCCCGGTGATGCCGGAAAAAAATATAACCGTATTTTATAATGTGATGACTGTCCCTTTAACATCGCT
TTGCTTTGAAGACATGTGCGGGTGTTTCAAGTCCAGCGCGTGAAGTGCGTCAAGACGCAAACAACTCACAGTATCAGTATCTGGACAAGGCGGACAGACCGATGGCGCTG
CCTGCACATCCACTCATAGGGCTCGTTCACACAGAACGCGTTTTTGCTTTGAAAAACGCGAGACGCGGGCAGTGGAATGGGGGAAACCGCAAGGTCTCGAGACCTTATCA
TATGTTTAATATTCTCCAGATGTTATTGACATCAACTTGTCTATTATTAGGAATTCAACGCGAGTAGCTACGTCAGGTGAGTTCAACAGGCGAATCATTA

LG19

ref-29737

52.049

CATGACAGTGCGAACAGCATGCTTGCTTTAT

LG19

ref-55154

52.094

ATACAGTTCAGACTGCAAAAAAAAAAAAAAAAGAAAATACAAAGACTATGAAAAAAACAGATTTTGATCGTTGTTTCCAGAGACATACACTGCTGTGCTAACTTTCAGTT
GCTCTTAAGAAATAAGAAACATGATGAGTGCTGAAGGCGAGCAGTATGCAGCAGGATTAATAAATAACAGCACTGGGCTCATACTCACTCTTTGGCAGAGCTATTTCATA
TTCAGTACCTGTAGCTGGATTTCTCTAGCAGAGACAGCTGGAGTTTGGGCTCTGACAGCTGTGTGAATCTGGGTTGGTCTGGCAGCTGATCTGTATACAAAAATTAAATATC
GTAACGCCAAGAAATTTTGCGACGTCATCTCATTTCA

LG19

ref-52439

52.191

CGGGTGCTCTCGAAATGCTTGCTCAAAATTT

LG19

ref-16421_31

52.248

GATGAAGCTCTTAGGGATCCGATCGACAGGACCGGCCTTTCGCCTGTTGAAAGTGTTGCACGTTTGTTTCCGCACCCTTTCGATATGGCGGGACCCACTCTTTCTTCAAAAA
GGGGTCAACATGGGTGCTGTTTTCTGTTGGCAAATGATCACAATGGACTCCTCTCTGACCGGCTGGGGCACAGTCTTCGAGGGCAGG[A/G]JCAGCGTGTGGAGTGTGGACG
GGAGAGTTCCTCTCTTGGCACATAACAGTTTGGAGCTAAAGGCTGTATCCCTGGCCCTGCTGCAATTTCTCCCCTTTCTCAGGGGATGCCACGTCATTGTCAGGATGTACAA
CATGGCGGTGGTGTCTCACATAAATCGCCAAGGGGGCT

LG19

ref-15331_32

52.329

ATAATTTTGAAGGTATTTTAATGGAGAATGTGAAAATATATTTATAAAACATATTGTCACAATCGTGCGTTTATTGTCTTCAGCAATCCATAATGTTTGGATAGCCTCGTTTT
GGATAAGATTAAAATGACAGGCCATGGATAGACTATCTTGTCTCTCTGAATTTAAATCTGGATTTCTTCACATTGGCCTCTACGTGAACACATTTGCCGAAAAAAGTGCAG
GGGACGT[A/G]TTTACATTTTATTAAAACTGTGGGGGATGCGTCCGTCCTCTGCGTATTCTAAGCCCATATGTAGATGTATGAAGCAATGCTCATTTCAATGGAATGAACCT
TAAAATGAACCTTAAAAGGTTTTAATATTTAATTTAAATATTTACATTCTTAATAAACTTTTCTGGTTTTATTATGACCGATTCATCATCCAACTGTAA

LG19

ref-49728

52.356

AATTATTATTATTATTACAAGCCAATAAAATTTTTTTGAACTAAAAGCATGTATATATTTATTTATTACCTGATCCGTTAATTCATCAAGTTTATTTATATTATTTTAAAAGG
ATTTGATAATCTACCAAACCATTGTTCTAGGTTTGTGCCAGCTCTGTTCTCTTTCAGTATAGCTATGAACAGGAGGATCTTCGCTGATGCTAAGCTGCAAGTAGTGTGCTGT
CTGGAAGAGTAGTGTAACAATGAAGTTGCACAGAGCTGTCACAGCATCACAGGAACAACTGCTGTGGGACAGTAATGCAGGCCGGCAGTCATTTAACACAGTCTGAGAAG
ATTAAATTAATATGACAAAAGTCATGAATTAATATTCTAATTTGAATTTTTTAATCATACCCAAATACTGTAATGAGTACTAGGCCTATACCTTAA

LG19

ref-9869

52.486

GTGCAGGCCACGAAATGGCTGCTTCTTAGCC

LG19

ref-52895 9

52.569

TGAACAATTTTGGGGTTATTGCACTGTTAAATTAACAAAAAAAATACAAATCTTTAAAACAACCAAAAGCACAAGAAAAAAACTGCAACAACCTCTAAGAATGCTCAACA
ATTTCTCAATGTTAGATCACTAAAAATCACATCATCGAAATTCAACACGTATCTGTCTTGCGTACAA[C/TJAGCACATCAATCGCACCAGTCTCCTGTAATGTCACACCAGA
AATATCAAAGCTCTTTTACTCCTCACACTTTCACACATAATATATTCTGCATTCAGAGAGGAAAGAATATATTAGCCTCCTGAGATGTCTGACCAAAACATTTAAAACAGC
GCTAAATCAAAAAACCTGGCAGCCACTTCGCAATCTATGG

LG19

ref-24895 4

52.618

Chr22

33216847

GTACATGAAAGAACTTAAACCTCATCTCCGGTTACGGATAAAGACGGCCTTTCAGCTCTCAGGAATGGCGGGCTGATCTCAAAAAGGTGGAAAAAGGGGCCTATCACAGC
ATTCCTCCCTTGATCAGCCCGGCACAAGAAGCTGCATTGGTCACAGGAACCCTGCCGCCAGA[A/G]TCACTAGCAATAGACTCGGACCCTTTCAGCAGTCAAAGTCCAGAG
AAGTCTTTGAAATGGACCATTCTGTTCCAAAGACAAAATGGAAATCATTTCATGCGTGGGAAAAAAATGAGAATCCTGAAGGCCAGTCTCTACATGCCAGCAAAACTACA
GAGGGCCATTGTGTTGGAGGGCTGAAATAGTCCACTGGACGC

LG19

ref-62948

52.865

AGTTTGACACCGAGCACTTTGCTGAGGCAAA

LG19

ref-7365

53.005

ATTTGTCAACCGATTGGATTGCTTATGAACC

LG19

ref-7320

53.032

ATAGTGTGCTTACATAGTTGTGAATCGGTCCTTGATTTGTTAAACTTCCACTTAGCGCCTCTTTGTGGTTTTTCTACCCAGAATCCAGTGGTGCACTTTGATCTCCCGCTGCG
ATTGGAGCATTGGTTTCCACTGAATCAGGTGCGCAGGAAGAGGGAGGAGCTACGGGAGCTGGTGCTGCAGCTGTACCGGAGACAAGGGGGCGGAGCTGAGCAGAGCCTC
AAATAAAAACAGTGGGAAAATGTCCTGTCAGTAAACGAACAACAATTAGGGCATTTTGGGCTTTTTTTTGTTTTGTTTTGTTTTTTTACTGATTAAAAGATAAAGGATATAT
TTATAATTTAACTTTGTATTTATTTGTATTAAAAT

LG19

ref-68617

53.232

ATGGGAAATCCGAATTGCTTGCGAATTTGCT

LG19

ref-47443

53.39

CATTTTCATACGATCTGCTTGCGCCCCAGTG




LG19

ref-42313

53.549

Chr22

16600878

CTGCACCTGCACGTCGCTCTTGATTATAACCTTCCCCACATATGCCACTGCCTTATCAACATCAAAGACCGATCGTACCTGTTTACCAGACCCATTTGGCTCTCAGTTTGAAT
AATTAATGGCAATTTATTATTATTTTTCAGCCTAAGATGTTTGTAGTATTAGACTTCAAAGGCAATGCAGCCCCTTTGTTTGCATTACGCTGTTTAATTACCTTGACGTGGCC
TTGTCATTCATCTCTGTCCATTCATAACGCAGCCTTGATGGAGCCGAATGAAAATCCCTTGAGGACAGACCCTTCCCATAGACCTAATTGTATTGGTGCACAATATGCAACA
AGCAAGTTTAGCTCGTAACATGTTGTTTGGG

LG19

ref-13745_17

53.726

Chr22

17359659

TTAATCTTGTTCATGCATAATACATGCCAGCGCGGTGTGTGATCGCATTGACGGCCGGTTATTAACTGTGTCACAGTGCGAAAACACACCCGAATCAACAGACCTCACATG
CATATACAATCCACGGCTAAACTACTGCAAAAGACCGAAGACTTTGTGCAAAAGGCGATAAAAAACCTGTAATCATCAAAAGCTGGGGACTGACTGACTCGAGGC[A/G]T
ATGCTAACTTGAGTTTAAAAATGCAGTATTGAATACTTGAAGATGCAAATTTGATGATATCCCTTCCATTTGATCTAAATGTACACATTTTCTGGATTACGAGTTTCACAAC
TTTCACCAAATGTTGAGACTGTGTCACAAAGTTCATTAAAAACCAGAGAGCCTGCGGAGCTCCGTTCTGTCATGGCTCTTCGAGGATTTTTAGGTCTCCCGA

LG19

ref-27727

53.895

AAAAATCTAAATTAAAAAAAATTATAGCAAAGCAGGTATTAAAATACGAACAAATTAAGTCTTATTTTAAACTGCTAGAATCTTGAGAGAATTTTACTCAATGTAGCCTAT
TTTGACACTCAATTTTATACATTCCACAACCATTTGTTGAGACAAAGTGAAAATAAAATCAATATGCCACTGTAGTGTGTGTAGTAGAAACTAGCTTAATGACGAAACTGC
CTAACCGACCTGTATTATACTCCTCCCCCTACTTACAGGTACATGATCAGGTGCTTTATAGATGCAAGGCAATATAACGAAACCTTATTGATAAACTGCAGGTACCAGGCC
CTGTAAGGCCTCCAATACGGAATTAACTGTGAATTTTAGTATTAGTTTTTAAAGGGGACGCATAATAAGGTATGTGAGTTGAGAGTTTTCTTTCCTCC

LG19

ref-41252 30

54.204

CTGTCAAAAGGATACATTTTCTGCCTGATGTTTTACTTAATCTTTGTCATCTGGTAACCATGTGCACGCGCTCTCTCTACACTGTGGAAGAGTAGCGGATGATCTGAAAACA
CAGACAAACAAGTAAGCTGGACTTTTCTATTTGAAAATATTCTATTTGAGATATTCTGCTTAAATGGAAGTGTCATTCAGCCAGTCTTTGTTCTGTCACGAGCCACTTGCAC
TGTTT[A/G]JCTGAGACTAAATCTACGGTCAAACCTTCTCAGTGATGAACTGTAATAAATCCAAACATGGATCTCGACTATATTGTTTGCGATTGTGGTTGCTGAATAAATGC

ACTTATGCAACCTCTGTGCAGCAATACAAAGTATTTTTGGATGTTTTTTAACAGACATTATTGTAATTTGGATTATTGGAAGTACCAAATTTCACTGTT

LG19

ref-61481

54.755

GTGACTATGACGAGAGTATTGCCGTTTTTTA

LG19

ref-8305

55.121

Chr24

4849519

CATGGACGATAATTATAACTTTAAAGTTTCAATGATTGTCCAATTCTAGATTGTCTAATGATTTTCAGTAGCGATGTCCACAGCTATAATGATGACACAGAGGAACGATGTC
ATTAGAATCACTTTTTGAATGTTTTTTTTTTTTCTCTCCAGTTGATGAATAATTAAAAACATTGGCAGCTAATCAGAATCCACACATAAAGAAGCAGACGACAAAACTGCAG
CGAATGCTTATAATTAACAGAATGTTATTGCTTGTTGGTTTGTACGCTAATATAGTTAGTATCGTTATTGGTGTGAACAGGCCTTTAAGTATAGGTGGAAACACTTTCAGAA
AGATTTTTTTTTCCAGGTGATAAATGATAAAAACATTGACAGCCAATCAGAATCCATCCTGCTTTAAAATTTTATGTGGCAGGTGACAAAACTAC

LG19

ref-19924

55.333

ACGTGATGACGTTCTCCATATGCATTCAAACGCAGTGTAGAGTTCCCTTTCGAAAGGGAATACAAAACAGGAGTGGGAGGGAATGGGAGTCAATTTTCTGGGATTGGGAC
AGGACGGGATATTTTTGTGGGAGTGGGACGGGAGAGGTTTGAAAATCCACTCCCGTGTCACCCTCTAGTGCAGACCCATCGGTGTATGACATCAAAGTAAAGTACAGCGA
GAGCGTTTGGAGAGCATACGACTCCTTGTGCTTTTGAATGGCTCTCGCGGTACTTTGATGTCATAGGGCAGGGGTCGGCAATTAAGTTTGGCATCGGGCCAAAAAAAAATT
TCACCACTAGATGGCGGGCCAGAACATAGTCAAAGGAT

LG19

ref-23711

55.546

CCACCTAAGCCACCACTGCAAAGGTCTCATGTACAGCAGGCCAAAAGGTACCACGTTGGACGCTGCTGCCATGAGGCTTAACAGTCTCTGAAACTGTTTCACAGTGATGCA
TTGGACTAGCTTTAGCTTGTTTACGGCTACTAGTATCGACTCAATACGAGTAGGGGAAAGTGTTGCCTGCATCAATATCGAGTCCCACACTACACCTAAAAAAGTGGTCTT
CTGAGCTCGAACGAGCACACTTTTCTTGGAATTGAGCTTTAAAGGCACAGTGTTTTTTTTGCCGCTAAACTCTTCAAAATAATAACAAAGGCATAGATCGATTGTGCAGTG
AATGAGCGTAGGCTCATGGAACTTGTTGTCATTCCG

LG19

ref-36127

55.584

CTAAAGCGGACGACACTAGTGCACTTACGGT

LG19

ref-49035

55.866

ATTCTCCAACGCACGTTCATACAACAACGTCTGCTTTCGCGTCAACACAACACACATGCATCATGGTGTTCTCGTGAATGTGCACACATGCATGTTGTGTTGACGCAAGAG
CAGACATTGCGTGAACGGCTGTTGGAGATTAATATTTTGTAAATAAAGTGGTAAATTGTGTTTTTTGTGCAAAGGACTCGTGTCACTTCATGAAACTGAGGTTAAATCATTG
TAGTCACATGGATTACTTTAATGATGTCTTTACTACCTTTCTAGGGCTTGAAAGTGGTAATTGCGTAGACTGTCAATGGAGGGGCTGAAAGCTCTCAGATTTCATTAAAAAG
ATCCTCTTTTGTTTTCCNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG19

ref-18025

55.898

ATATGTTTACCGATTTTGGTGCCTGTAGAGT

LG19

ref-37124_23

55.933

GAGACTCAGACAGAGGAATACAATTAAACAGATGTCGTCATTGACAGCAACAGTGCAGATTGGATGATGGCAGGTAAGTAGGTACTTCAAATGATACTTTGACTGTATAA
ATGATGATAATGATAGAATTTCTTTTCTTACAGGAGATCATGGATGGACCAGAGGGAAGACAAATGGATGCATACACCTCG[A/G]TAGTATAGGTGAGTATGGCTGACATG
GAGACTTGGATAAAGGAAGGAAGACGCTGGAGTGGAGAACGGGAGAACACACTGGAGATAACGCAGGAGGGATAATGGAGAATAGTCGCTTGGAGAAACACTGGAGAG
AGTCCTCTTCGTTGGAACGAGACTGGGCCATGAGTGAAGTGTGC




LG19

ref-43598

56.571

ACGACATCTCGATGCCGAACTGCCATCTCCTCTGATTGAGCTAGAATGAGCCAGTCGTCCTCCAAGCTTCTACATATTCTACTAAGGGGACAGTCTCTCAAGACTGACCTCG
AGTGTCATGAGTGAGATAAGTTCGGTGCCCTGAAGCGGCTGGTCAGCAGGGGAAACTCGATCAATATTTTCTGCAGGCCTCATATGAGGGAGCGAGCTTGATAGGGCTGC
AGCGAGATCAGGCGTACACTTCGATTTGCGTTCGCTGGAAACTGATGCATCCCGAAGCGCACAAGGCGGCGGGAAGCAAACATCGATTTCCTGAGGGCTTCGCAGAGGAG
CGAGATGTTGTCGCTCCACCACAGGGGGGACTGCCCTCAGAGCAAGCCTTCCTCGCCAGAATGGCAGTCCTCAGATCTGCCTTCGGCTTCGAAGACTTG

LG19

ref-49711

57.103

GCAATGTCTGCGATGGTGGTGCCGGAGAAGC

LG19

ref-21231_25

57.647

CAAGTTGTACCGACCAAAGTGCAT[A/G]TTCAGTG

LG19

ref-70396_28

58.181

CTTAGGATGTCGACTGTCATGCTTCTC[A/G]CATC

LG19

ref-70396_14

58.207

TGATGAAATGCAACGGTACTCACGGAGATGGAATCTCAATACAGGGGGTCCCAGAGCACGACGGAGAAGATGTGAGAAGCA[C/TJGACAGTCGACATCCTAAGAAACATG
GTCCCTAGTATCCAGAACAAGCTGGATGATGTAGTTGATGTTGTACACCGCCTATAGGGCAATGGAGATCCGACGGAGCACCTCGTAACATC

LG19

ref-28417

59.032

CATACATCAAGAATCAGCCTATGAATCTCAACAATGGTGACATGCTTAATGCCGCAATGCATTCTGGGGGCCATAGATGAGTTTTGCATGATACACCCAGAATGCATTGTG
GCATGAAGCATGTCACCATTGCTGAGATTCATATGCTGATTCTAGATGTCTGTATGTGAGGAAAGTTTGCAGGGGCTTCGAAGTGTTTAGTGTACAGTGTGTTTTAAAACTA
ATTCAGCTTTTTTGATTAAAACTAAAGATCCAACACAAACTTTTGCTCCTACAAAGCTCAGTCATTTGTAAAATATATTGTAAAGTATATTTGTAAATGTATAGTATAATGC
AATGTAAGTCGCTCTGGATAAAAGCGTCTGCCAA

LG19

ref-50145_9

59.192

TGATCATGCCAATACAGTACATTTGCTTTATCAAATAAAGCATTCAGAATGAAGTCCATTTTAAAAAGCAAATTCTTCCCAGTATCCGCACCTTTACAGCTGATACTTGAAC
TTTAATAAATGATTAATGCAAAGGCCTCACTTGCATTGCAGTAACATATAAATATTAGCACATTCTCTATGACATCATAGTGCCTTGTTCTGAAAG[C/T]JGCGAAGCGCGTG

CCTTTCTTCCTGTAAACAAAAAGGTTTTTTTTAAGAGATTGGCAACAATTACATCATTCAGTTGGTTTACATTCAACACAACCGGTGTGTGTAATAGCATCCTGAAAAAGGT
ACGTTTACAAATGACTTTTACAGTGCAACACATGAGTCCGTTTGGCCTTGTACAATTCTGCTATGTTCACGAAAACTTTTGACCTCTTCCAGACTGTAA

LG19

ref-4551

59.682

Chr22

26926813

TGCTTTCCGGTCAGCCGCAAGGTGCGCACCTACCCGGCCAGCCCATGGCTAATGCACTCAGTAATCAGGTGTGCTCACCGGCTCCCGTACAGTCGCCTAGACCTCCATCGC
GGCAACTTCCTCCACATTCCAGTCCTTCCCCACAGGTTCAGCCACAGCCATCACCGCAGCATGTGCCGCCTCACACAGGATCACCACACCCTGGTCTGACAACACCCATGC
CTGGCTCCATGGAGCAGGGACACCTGGGTACACCTGAGCAGAGTGCAATGCTCCCGCAGCTTAACACGCCCAACCGCGGAGGGCTGCCCAGTGACTTAGGTATGGTGGGA
GACACAACGGGAGACACGCTGGAGAAATTTGTGGAGGGATTGTAGCGTTTAATGGGAGACTCCACCCACCATAGTCTCCCCATTCCTCTTTTTTGTGGC

LG19

ref-44167 1

61.39

CGGCACCAGCGTAACGAAGTTAGTAGTTCAGGGAAGAAGGAGGCGGGAACCGGCGAATGTTTCAAACACTTTAATCCTATAAAATAAACAAACACAAAACGAAAGTAAA
GACAAACAAAACACAACATAAATAGTCCAGGCCTGGTCCTCTCTTGTCCTTCACTGTCGTCGCTCCTCCTTTTATGCTTAAGAGCTCCTCC[A/G]TGAGATATACGATACCA
GTGCGGCGCGTAGGTGACACTCATCAATCACGCCACTGGCCTCGCACCGTTCTCACGGCCCTCAGCCTCGTCCTGCTTGCCACATTTTGCAATATTCATAAGGCGGTTAGAG
AATGATCTTTAGGTTTCGACACAAGTCAGTTTGACAGACTGGTTTGTTAATATTTTTGAAATGCATGTTGTTTGTTGTAATGCTAGATGTTTTTAATGTGAC

LG19

ref-41329 10

61.717

Chr22

11112854

TAAATAAATAAATAAATAAAAAGTCTCAGAAGGACTTTTTTGGGATCCTTGTAACCCTTACAATTCATACTGGACATCTACATTACCATTACACTACATTCCCCAATTTTGT
TAAAACACGAATCGTTCGCCTGTCAGTGTAGACTCTGAGCACGTTCCCGAGCTCTTTAAGCGCGTTCCCCAGCGCTGTGACCTCCAGGTCGCCTCCC[C/TICGAGGATGATG
CTTGCGTGTGGGGGAAGGGTTTGCCCGTCAGGCTGTGGCCAATACATCCTCCGTCAAAGCCCCGAGCAATCCTGTTACACACGCAGCTCGCGCGATTATCCTGCTCCTCTCC
TTGGCGCGACAAAAACAGCCTCTCGCGCAGAGCGGACACTAACATCACTCATATTAGTATATTTACCAATATTCTACTTTAATTCTTTTTGAAATCCAC

LG19

ref-15216

61.743

TCATTTGTGTGTTTAAAAGAGGAATTCCTGCTGCTGTTTTGACTCTTTGTTTTGGATGTTTGGTAAGTTCAGTCACAAAATATATGTCATAAAAGACGTTTTTTGTTTATTTGT
TTGATATCTTTAGGTTTGGTGTTAAAAATGACAGTGTGAGGGATAAACAAACCAGGACTAAGGCAGCATTTACACCGCAGGTCTTGATGCCTAATTCCAATTTGTTGATTA
TACAGTATATCTGATTTTTTTTGAAGACCAGCTCACATCTTCTATTAAAAGTGTGACCCATGTCAAATATCTTGATTTACTATTTTATTATACATTTGGAAAAACAACCCAAA
TTAGACGTACTGACCGGAAAACCTTAGGCCA

LG19

ref-41348

62.13

GTGATTTCCGCGATGCGAGTGCCATTAAAAT

LG19

ref-4481

62.362

TAAAAGCCACCGCAATGCTTCAGTGCTAAACATAATCAACCATAACCGCTCAGGTTTATACATGAAAGCATAGCATACAATCCTCAACAGTGGTGACAATAATTATTCATA
CTGCAGTGCATGATGGGAGTTTTGTCCTATGGTGATACCAAGCACGCATTGCAGCGTGAAGCGTTTTTTCACCATTGTTGAGATTCATATGCTGATTCTTGATGTCTGTGCG
TGTCTAAGTGCACATTTAATGTGATATTATGTAAACAATTTAAGAATGTATTATTGACTTTTATTTTTGGTGCTTGTGAACAAAGTGTGATCATAACTGAACTTTGTTCAATT
GGTTCATCTATATATATTTTTATGATTAAAAAGTTTTTTTTACTACAATTCTTAAGTTGTTAGTGTATGGACCTTATATGTACTGTATTGCAGTG

LG19

ref-16303

62.418

CATAAGCGAACGAAGCGGCTGCTTAGGGCCC

LG19

ref-7483 4

62.506

AAT[G/TITGATGTCGATCTGACTGCAAGGGATTAT




CAGATTCTCAAACAAGAAAAAAAAGTAGGGCCCCTACTTTTTAAATTCCGCCCCTGCAAGCTCACATTCATCTGCCTCCACTTTTGCATTCCATGCCCACATCTGAACATTT
AATAAACAATTGATATATAGAATCAAGCCACTGCCTTACTTTTTTTTTTTTTTTTTT[A/G]TAATCCCTTGCAGTCAGATCGACATCACATTAGGGGAAAAAAAATCGCGACT

LGI9  ref7483 1 62.546 TAAACTGAAAGAAAAAAAATATTGCTCAAATGTTGTTCATTCATAGCTCAAGAGACACAATAGAGTTCTAATAGACATTCAACCTGAGCTGTCTCATAGCCTTCTAGGAAA
AACTATTAAGATTTTGAGTTGAGATAATATTTGCAAA

LG19  ref-67172 62.738 TGTTTTCCAACGATGTCCTTGCAGATTTCGC

LG19  ref-53935 63.054 CGCAGCGAAGCGATGCTTGTGCTCACGCCTC
GGATAACCTTTGAATCACTATAATGAATATAGCGTATAGTGAATGATGAATAATGAATTTATGAATTCACTACATTCGTGTTGTTTACATTATATGCACTTGTAGGTGCTTT
TTGCCAACAAAACAGACATGCAGTTGATGCAGTTTTATTCACCACCTGCAGTTACGACTCTTGACCGGCATCATTATCGCTGTGACGCTCCATCTTTCAGTTTCAAACGATC

LGI9 ref18321 63.104 CGTAAATCCAGCGTAGAACTGGGCCTTGTTTATGAAACCATAAGCGCTGATCCTGAGGGCTCGAGCAGCCACGGAAAAACACAAGATATTCTCCATTCATTTTAACCAATA
AAAAAATGATTGCAACTATCAGTTACTATGGTTA

LG19  ref-64807 29 63.14 GAGCCAAATGCGATTTGCTTGCCACAAT[C/T]TCC
TTTCAGTTTTGTTCTGCACCAACTCACTGATCTACAGAGTTTTTTCTCCCATTATAATCAACAGTGGCATAGACCAGATATTTATTATACACAGGAATGTATTATGGATTGGG
GCTAAAGCCCAGGGGTCCAGGGGCTCATTTCCTTGCTTCTTTTATTTAGCATCTTTAGGATGGGTTGCACCAAAATCGAGTTGTGTTGCACCACTTAATTTTAAACTCAGAT

LG9 ref59014 63373 TAACAAATCAGAGATTAGAATTCTAACTGGTGAATAAAACTTGCATTTCCATTAATTTTCTCCACCATGACAGATTCGCCATTTTAATTAACAGAGCAACATTAGGCTAACA
ATGTTAATATTCCGTATCCTTCTTAATTGAAC

LG19  ref:39661 63.546 ACAAAAACAGCGAAAAGCCTGCCTGCAAAAG

LG19  ref-6927 63.823 CATCAGGTAGCGACTCCATTGCGGTTGGTTC

LG19  ref-1825 63.996 GTTAAGCGAGCGATGATGATGCCTTCATCTC

LG19  ref-1989 64.261 CTCTAGGGCCCGAAGCAGCTGCTTAGTTCGC
GTAAAATACGGACAAGTTTTCAAGTGGGTGTCCGTTTTTAACGCGTCTTGACTGTCGTACAGTCTGACATAAATGACAGCTGAGATCCCACAGTGTGACATGAGGATCATG

LG ref69998 31 64623 TTCGTACAGTCTGACAAGCAACCATCGTAAAGGACTATTATAAATCGCACAGTGTGCACTCGGCTTTAGCAACAGCGTCGATTACGCA[A/GJACTCACAGAAAATGTCAGA

- AACTGTTCAGCCTTTTATGTTCAAATCGGAGTTGGAAAATGATGGAGAGACTCAAGAAGAAGTGACAACATGTAGAATGCAACAGGATGTTTCTAAATGGTTAGCTGATT

AATTTATGTAGCTGATGTGGAGTTAGCTATCTTAAGATCTT

LG19  ref-2491 64.676 AAAAGCCTTGCGATGAACTTGCCATCCTATC
ATGATCCATAGAAAAAAATTCACAGCCCTATTGTATTGTTTTTCTTATGTTAACTGTATCTTATCCAGGTGTGTCTGGTGTTGATACACATGAAGTGTCAGTGATGGAGGGA
GATTCAGTCACTCTACACACTGGTGTTTTAACAAACCAACATGATGATATTAGATGGTATTTTAATGACACTCTCATCGCTTGCATCAATAGTAAAATCTGTACAGATGTTC

LG9 ref58010 65807 Chr22 6087429 AGTGTAATAATGACACTGAGAGATTCAGAGACAGACTGAAGCTGGACAATCAGACTGGATCTCTGACCATCACAAACATCACAAACACAGACTCTGGAGAATATCAACTA
CAGATCTTCAGTAGCAGAAGCAAGAGTGAAAAGAT
GGCTTTCAGATTATGACGCGTGTCGCTCTGTCTCTTATCTGTGGTCACATGATTTCGCATCAGCTTCTTGCTCTCTCGTCCTTCAGCTTGTCCCTTACTGCGCATGCGCATACA
AATATTGCGTCTTGTTTTCTTTTAAATATTTGCATTGTTTTAAGGGTAGGTTTAGATTAGGGGTACGTATGGATGTTAATAAAGCCTCAAAGCACACGAATATGGTGCTGGT

LG9 ref-4653 65974 AGCACAATCTGATAGGTAGCATTTTTCGCTGTCGAGTGCTGCTGTTTTTATGGGAGGTTTAACTGGCGATTCACACCGCCAATTCAAGAACAGGAAAAACTAAATAAATAA
ATGCCGTACAAAAATACACAACACGGAACATCGTGACTTTTTATATTACTAAACAGGCCTATACTAAATTATTTAAAACTTCAACCAATACAAG

LG19  ref-72689 66.688 TGCTTAAAGACGAGGCGTTTGCCTTTTCATA
CGCGCGCTGTGACTTTAATTTTGAAAAAAGACGGATAAGGAAATGTTCAATGGGTCTCAACGCGGGAAAACAATAAAAGTGAAAGTAAAGGTGCTAAAAATAAAACGAT

619 rbl0811 7 66887 Chio syargeo  TTTTATTAACCATTITTAGTGATGGTGGAAACAAAGCTTTTCAAAGCTTTGAATCAATTGAACCAATTACTTCGCAAAATGATTCACTGTTTCGAATIC/TIGTTCGAATGTTT

- TGCCGCTGGGGACGATCTCAGTGGGTTCACAGAGATCGCCCCCCAGCGATGAACCATTGAATTTTTTTTATTTATTTATTTTATTGCAATTGCAAACAATTCAAAGATGACA

TTAATGAAATACAACTTTTTAAGAACATAAGGAAAGCCAGGGACAGAACAAAAACAAAACCATTGAAATTTCGAAACGTTTCTAAACAGCTGTGACGTAAC

LG19  ref-50494 30 67.208 AGACCCGGTCCGACTAAAATGCAACTTTA[C/T]CC

619 refa3994 66 Chmd — AGCCAAATCAGATTATAGATTCAGCCAAATGTTGTAAACTAGTAACAGCTTGTTTGACCGTCCTGTTATTACTTAACATTCTGCATACTAAACCCAAGCCTCAGACACTATA

GTGTATGCTGTAGTGATCTGGAAAGCTGCCTATATCAGCACCCAGGCTGAAGCCAAGTGTCCTCTGCAGAGAGTCTGCAGCTGTGGAAGAGACGATGACGACTCCCTCGC




GCGATAAAAGAGATAATTCAGCCCTGACGATGGCAGACGAGCTTCAGTTTTATAGAAAGAATAGTGAACGAGAGGAGGAGAAAGAGAGAGAAATAAATAAATAAAATA
CTAGACAATGCAGCAGTGGGGGAGAAGGGAGTATAAATCATGGTCAAAGCCAGAAACAGAAAACATGAGCAAGCAGGAGAGAGAGACAGTGACTTTTCTCT

LG19

ref-38056

68.004

GTTTCCAGTGTTGAGGGTATCATATTGCATGTAACGTGAATTACATAATCAGATTACTTTTGTCAAGTAACCAGTAAAGTAACACATTACTTTCAAATTTAAAAGTAACTCA
AGTAACTTTGTTTTCCTGTTTATTGACTGACATCTCTCCTGTCCCCATGTTAAGAGAAATCATAAGTGCAGAGGCGTTGTGTGTGCTGTGTAAACATAATGGTTATTTTAGTT
CTGGACTAAATGTGAGAAGGCATTTTCCAGACCTACAAACTCACAAGAGGTGAAAAAGGTAACATGTTTACGAATTAAATTGTTGTAGGGGGGTCGGGGGGCATCGTCCC

CCACAAGAAAATTTTTGTGATTTTAACATGTAAA

LG19

ref-3227 14

69.896

AATGCATACCTGCCGCGTCCAACATTAACTTGTTAATTTCGGGATGGATGGATGAATGGATAGATAGATAGATAGTTGTTGTTAGAAAATGCACAAGTTTAACTTTTATATT
AACTTTTATTTACTTGCCAAAGCCAATATTTACTTGCATTTAGTGCTTGCTTTTAACTTTATTCCCTGCAT[C/T]JCTCGTCGTTCCTCACTCTTTAAACATGTAAGTATACCCAT
TAGGATAAGCTTGTTAAGGACTTTGGATGGTTTCAAGTGGGTTCTGTGGTTTATCTGTGTGCGAGTGTGTGTAAAGAAGCTGTGGGCAGCCGTGGGGCAGTGCAGGGGCCA
CCTGCGTGCCAAGGCAACATAACCACTTACATAGC

LG19

ref-44749

71.681

TTTTTATTCTTTCCTCATACTAGAATACAATACTTAAGAATGTGCTTAATTTTGAAAAATTTAAATGATATATTATCACAAGTCTTTTCCACAAAAAACACCAGTCACATTTT
CTTTTTTACAAAATGTAAAAATCGATTTAGTTTTATTATAAAGTTATTAACTGTGGACTAAAGAACCATCTGAGGCTCTTATCTGTCCCTTCACTGTTGATCCAAGTGCTTAT
TTTGAAGCAAAATGTGAAGGTTCGCTGTCAGTGTGCTTTATCTATTTTTTTCTAACAATCCTAACATGTCCGTCCTTTTTCACGCATCGAACCAATGACCGTTCAGATTGGAG
CGACGCGGTTGCCACCGGACCAATCACAGTGCTCTGACTCGCTTCCTCAATTCATATTCATAGCCTTTCGCGCGCGCTTTGTGATCACGTGG

LG19

ref-70983_29

73.121

Chr22

37293753

TGTAAATGCTAGAATGAATAAATGAAATCAGTGGAAATAACAATCTTCTGCACCTGATATTGCTATCTAATCTCTCTCCACTGCTCCTTCAGTATGGCACAAACCTCATCAC
TGCTGATTCTGGACTTGTTTCAGTGTTGGATTAAAATGTTTATCAATTATCACTCCCATCAGGATGAGCACTCCATTCGCTCTCC[C/TJGCTAATTGAATCATTGAATAATTTC
TGCTTCCTTAGGGGATGCAGTCGTTTGCAAACAGCGCCATTCTTTTTCCTCCAGAGCCTTCTCGATTGCCAGATATGTTTATTAATTTTCCCGACCCCTTGGTGTTTGGAGGC
TACACAGAGAACTGTCACATACAGCCATGAGCCC

LG19

ref-46501_30

73.818

GCGCTATTGACGAGCCAACTGCAGAGGAC[C/T]GC

LG19

ref-20182

73.853

CCTCATGTGACGATGTAAATGCAAGTAATGA

LG19

ref-46501_31

74.453

GCGCTATTGACGAGCCAACTGCAGAGGACT[A/G]C

LG19

ref-20421_23

75.041

ATAAACCAACATCATAATCTTGTGTCAGATGGCCGTTATTTGCACCATAACATTCCTTTTTGCCTCATTTTCTACCGTCCACAGAAGTTTATCAGTCATTTTCCCCAATTAAA
ATCTCTTTACAGCTCCAAATATTTCAGAGAGCACCAAGATATTTCCAATTAAATATGAGTATATTAAGATAAATTAGATTTTGATCAGGACGGTGGCCGAGAGAGCTGC[A/
GJACTGAAGAAAACACATGCAAATAGAAAAAAACACCAGCAAATTAAGAAAATGTCTTCATCAGTTTGACAACATGTGCTGCAAATGATCACAACAACCAAATACATAAA
CACGCTGGAAATAGAACAGACGACAAAGGAAATGTTTCAAGCGGACCCCAGTGACAAACCTGGCTGGAACATACTTATTGTTCAATGTCTACTAAAAGGTG

LG19

ref-60513

75.639

Chr22

36372823

GCCTGAGTCTTGTACAGTACATATGATATATATGATGATATGATGAGCACAAGTAGTGTTGCATGGCCCACAACCAGACAGACAAATTATTCACTAGCTCCATAACATTTA
AGCACCATACAGAGGCCCTACATTCATCTCAGCACTCGCTTAGTGTATTTCAGAACTTCATCAATCAAGCAAACGGCTCATGGATCGTGTGTACAAAAAATGCAGCCTTGT
GGAGATGGATATTACCATAAAGTGTTTTTGTCAAGACAATATATTTCATTAATAATAAATTTTGCACTAAATTACTACAAAATATTCAGAAAGTACCATAAAATAAAATAC
ATTTTGAAACTTCGGTAAGGTTTTTCGTTTTTTTTA

LG19

ref-3802

76.97

CTTCTGATGCCGATGCCGCTGCCGCGCAGAG

LG19

ref-20245

77.342

AGGCCAGGAACGAAACTTTTGCAGACATCAA

LG19

ref-31738

77.464

AAACAAGTTTTGAAATATATTTTATTCTGCCATCTCATATTTTTTCCACCACCATTAAGGGCTCCGTACTATCAGTGCTTTTGCATTCACTCACAAAAGTTTTTGAGAAAAAA
AAAGTTTTGGGGCGAATCGTAAAACCATTGACATAATTTTTGCCACAAGAAACTTTGCTTTCACTAGCAAAGAACTCAAAGTTTCTCGGGGGAGCACAAACATTTCAAACC
TTTAGTCCCTTTAGGGGCTCCGTACATTTTAGTATATTTATTAAATTTAACTGTATATAAACACAAGCTGGAAATGTTTTTGTTTTTTGTTTCAGAAACAAAAAAATCTAAAA
ACAAAATCACTTTTTCTACAGTTCTTTTATTA

LG19

ref-5431

78.634

GATGTTGTGTTTTTGTGTTGTAAAATGTGCCTGTATTCATAATATGACACAAGTATGCAGTGCATTGCAACAGGACCACAAAGTCCCGTTACTGTTTTGTTCGCAAAAAACT
AACGAAAGTGGCATTTTGTTGAATGTTTAAAAGGCGAGGACGCTCGATTTTGTGTGTGTTTTTGTGTAGTAAAATGTGTCTGCATTCATAATACGATACGACAAGTATGCAT
TGGAACAGGAACTCAAAATGTTGTCTTTGTGATAGAGTAGCAAAAATGGTATTTCGTTGCACATTTTCAATGCGAGGATGCTTGATTTTTTTGTTTTTGCATAGTAAAATGT
GCCTGCATTTGTAAAACGACACAAAAAGTATGCATGGCATCGTAACAGGAGCTCAAAGTCCCGTTACTGTTTTGTTCGCATTAAACTAGCGAAAA




LG19

ref-13029

79.32

ATAGTTCTTTAACTGACAAGCTCCCATAGAAATTTGTCCCTGCTGCAAACACAATGTGTTCTCATCTCATAAACTTGACCATTGTGGCTGCAACTGAAAACCGCATATAATT

TCTTTCCTTTAGTGAACTCCTGATAAGATAAAGCAAGAGTAAATACTGTCATTTTAGACAATGATTGGCAGATTGCTCGGATATTGCTTCGGGATGTCTATGGAAAAGTGAT
TTCACATGGATCTGCATTGTTTTGCAACATCAGTCTCTCCTAACTCATTTCATTATCAGTGTTTATTTCAAGCACCCGGACTTGTAATTTACTAAAGAGAATGACAGCAGTCT
GTCCATATCTGTGCCAAAAACCAAAGCAAATT

LG19

ref-10649

79.471

AAAACCACCCCGATAAACGTGCAAAGCGCCG

LG19

ref-4678 18

79.693

CTTTGCGATCCGATGGG[A/G]JATGCTGATTACTGT

LG19

ref-46752

80.184

TCAGATTGGTCAGATGACAAACTTCCTCTAATTTATAAAATTCTATTTAAGGTTGTTTCATGACTTCATCTGACGGCCACGATCACTGTCTCACATGCCTGGGCAGACAGCA
TGCTGAGAGAGCGTCTGTGGCCGTCAGATGGAATCTGCAAGAGCATGTCCATGTTGGCACTGCGGTCGTGACTCTCCTTCTTTAAAATGGAGGAGAGTCGAGGGGTTTGCC
CAGCAGTTCTTGGCAGTCCAAAAGCAGATGGAGGCCATAAAACACATCTTGCCACACACTGCCGTGTCTTGAATTGGGCCCTTCACAAGCTCCTGTTGAAGATGTTCACGC
AGAAACACATCCTCACGTGCACTGGCTACCAGGACATGTTTTGCAATGATTGACCTGAAGGACTTGTACATCTATGTCTCACTTTTACCTCGACAGA

LG19

ref-15633

81.095

CCTGGGACACCCCCTCGTCCTCCTTACGGCTCCGCAAGGCTCCCTCGTCCTGCCAACTCCACCTCGGTCAGTCGTCGCTCTCGCCACAAACTTCCGGGTCTTCAGCTGCACC
TCGTCCCTCCATCTCTATGGATCTGTTGGGCTCCTCCTTCCCTCCGACTCCACCTCTGTCCTCTCTTGCACCACCATCGCTGCAGTCTCCCAGCACCCAGGCTCCACCTCGGT
CTCCCAGATTCTCAGCGTCACTTGGTCTCTCCAGCTCTCCGCCTGGGTCTCCACTTCTTTTGGCTCCATCTCCATTGCTCGTCCCCATGGTGTCATTGAGGGCATCTCCACCCT
GGCTCCTCCCTCCCTTGACTCCACCGTGGG

LG19

ref-30981_27

81.664

TCGTTGATTTCACATGGATTTCAGAGCAGTAAACAGGACTTCAACTTTGGGCCGTGGACAGTCACAGCTGTGAAGACTCATATCATGAAGTCTAAAGACATTGAGAGGTGA
GTGCATGCATGTTTTGATGTTGAAGAAATTATATTTCCTATGATAATATGAGCAGTTGAGTCTGATTCTGACTGCGATTCTGTCACAGGTTGGCAGAGACGATGCATATGCC
GGC[A/TITTGCCAGAGATGCTGTTCGGTGATAATGTGTTGCGCATTCAGCACACTGATGGTTTTGGGATTGAATTCAATGCGATCGACGCTCTCAAACGTGTCAACAACATG
CAAGACTCTGTGAAAGTGGCTTGTGCCCAAGAATGGCAGGAAAGCAGGTAGAGCTTTGTGTTATTCATTATAGTCTGATTAGATGCTTTCATTCAGGAGG

LG19

ref-50473

82.624

AGCGAGGAAGCGAGTTCAATGCTGGATTCAC

LG19

ref-47238

85.761

Chr22

38907325

GCCAAAGGGGAGTGAGGCTGACCAGTGAAAACATACATTCAAATCCTTAAACTCAGTTGCAGATTTAGCACTTCCTGGGTCTGACATTTCAAGACTGAAACCAAGAAAAA
CAACTTGGGGAAATTTCTCCCCTCTCTGAGGCTTCAGGTTCAACTTTATGAGAAAAAGGTAAAAATTGTGCTCTAACCTCGACAGCCTCAACAAGATTTTGGCCACTATCA
GCAGCCTCGGTCTGGCTTAATTTTCTTATTCATTCTTCTGAAATGAACTTTCCACATACATAAACACTGAACGCAACCCCCCACAGGTTCACAGTTTAGCAGAGATATAAAA
GTATGCACAGTATTTGAGAGAACATGCCAGCAGAAG

LG19

ref-53968

86.217

CGTATGTATAATGTTTGACCGAATAGGGTGCGCGAGGCTAAGTAAAACATGTTGACAGGCAGGTAAGACATCCTATCGTATCCCTCAGACAGAGGGTTAGGGTTAGTCTGT
AAAAAAGGGTTAGGGTTAGTCTGTAAAAATACCCCTCAGATTTTGTGTTAAAGCTATTTGTACAGTGTGCAAACACATTGGGGTGAAAAAGGCGTGGAAGATGCGAGACA
TTCCATAAACATAACCCGCCAAGTGATTTCACATCGTTACCCTTTACAGTTTTTTTACCCACATTTGGTGGATGTTCATTTCAAACCCCATCATTATGAACAGAACAGAACA
TTTTGTGTGTAAAAGCAAACTGTTTAATTATGTTGT

LG19

ref-49901 30

86.97

TGTATCGTTTCGAAGGCTGTGCCCTCCTT[A/G]GG

LG19

ref-49901_28

87.491

TCATAACTACTGCCTCATCAGCAACTGATAAGCTGTGTCTCTTTTCAAAGGCTGTGCCCTCCAGAGGTCACATTTGTTAATTACTGTAATTTCTTTCTTATTTTGGAATGTAA
TGCTTACTTTTCTGAAATGAGGCATCCTTGTTGACATATGTGGCCGACAAATGCGACCCAAGGAGGGCACAGCCTTCGAAACG[G/T]TACAACGAAATAATGTTGGAATAT
AGCTGATATAAAACTGTACCAAGCTACAAGCCACTCATAATTTATAGCAGTTCAATGAAACATAGTACTCTTTTGTACTACTCTTTCTCATACTCTTTTGAAACATAGTTGG
CTATATTACTAAGACTTAAAAGGATTTTTCACCCAAA

LG19

ref-11905

87.681

Chr23

42947764

GTGCTACTTATGAACCACTTTTCCTGGTTCAGAGCTGGTGCTTTGGGTGTCAAAAGACAAAGAACTGATTTGAAACTAGGCTCTGGCTCTGAACCAGTACTCAAACTGCCTT
GGTGGAAAAGGTGTAATAGAGATGCATTCGCGTTTGTTCTTGTGTGACAGAATCTGTCATTTGAACTTGCACGCTTGAGTTTAAATGTGTGCTTTTTGCGATGTGGTCGCAG
TGAATGGTTCCACCTGGGCTTGACTCTCTTTTAAGGGATGAGAGTTGAGCGGCTGCACCCCGCGGTTTGGGTCCCGCGGCTACAAATTCGTTGAGGGGGGATTCAGCCAGG
GGCTAAGTTGCTAGGCTTGCTGTAAGCCTCCTTGGCTACTGCACTTAAATCAGAACGTTGCTAGCCTCCTCTCGTTATAGAGAGTTGTTCTGTTAG

LG19

ref-40666

87.872

AGCCCTGGCCCGAAATCACTGCTGCGGCAGT

LG19

ref-26543

88.487

TGCGGATACACGAAGATGTTGCTGGGACATG

LG19

ref-29941

88.597

CGCAATACCAGCTCTGAAATTCAGGCCCTGAATAGTAACATATTTCTGTCACAATCTCTTCAAGTTAAACTGAGTTCTTTGAGTTTCTGTGTGTATATGATATTTTTCTCAAA
TTAAATGGTTAAAATCTGGTCAAGTTAACTCTCAGAGCAGCTCTGGAGATGAAGTTCATGTCCTCATATGGATAGACGACAGATGCTGAAAACGCCACGAGTGTCATGCAT
TCTAAACTACACCGCTCATTCACACAGAGACAGGCAGGACTTGCAGATATTTTCACTTTAATATTCACAGACACTAGTTAATATTAAGATTTGGTGAAAAGTGTACAGTCC




GAGTTTTAATTTAGCTATTCATCCAAAATTTCCAAATTCTGTGACATTCCTCATTACATAGCAAATTACATTTTTACAAATTGCATTTTGCCTAGA

LG19

ref-49345_32  89.476

TAAAACTCTTCTAATTTGACGCCATGTTTTATACACGTCAGAAATACATTGTTTAGGTAACTAAATAGTTTACTCTATTCTTCTCCTAGTTCACCGGCCACTTACTTGCTTGT
CTTTCGGGATAAGTGGATGAATTTGCATGTTGTAAATCCAACAACTCTGATTCCCCGCCCTGAAGAGCAAACTATTCGGATGGCCGATC[C/T]JCCCGTTATCATCTAACATG
ATCATTTTTTTAAAAGACAAAATACAATCACTAACACATATTTGAGAATCAGAATATCAGTTTTCAAAATATAGATAAAGAAGACAATATTGAAGACAATTTACAAAATTA
AGACTCTTGATATATCCAAAATCAAGAAGTATACATTG

LG19

ref-36478_5

91.029

Chr10

5396356

CTGTCATTTTCTTCTAGAACGTACGAGAAGGGCTTCTGCCAGCCGTACCGAGGCATTGCATGTGCTCGCTTCATAGGAAACAGGAGTATCTACGTGGAGTCTCTGCAGATG
CAGGGAGAAAGTGAAAACCGCATCACTGGTGAGCATTGCTTTCTTGAAACCAGCGCTGTAAA[C/TJACTGAGCACAGTTATCGTGATAGCTCTGCACGATATTGGAAAAAA
CTGATTCGGCGATATATATTGCGAAGTGAAAAAATACAGGAAGTTTCACTAGATGACTTGAATAGCTCTATTTGGAAAGAATGAATCATTGTAGAATAATTCTTTTGAATT
GGTTCATCTGTGTAAATTCAGTTATTTTGTCTTGTGGATT

LG19

ref-35087

93.287

Chr10

3711963

CTCGGTTTACAACATCCGTCTCATCAGCCTCATTTTCTCTAATGGCGTCGGCTCGTTTTAATGGCAGATATTCATTTGGTATCGTAACAACAGTGGCACCCTTGGGACTCAG
CCGTAAACAGGGGTGATGGGAAAATCCTCGACATTTGTCAGAGCAGCGCAGTGTGTTTGACAATATATGAATTATTGATTAAACTGTTGAATTTTAAACGAGGGTTGTGTC
GCGTTGAGGCCCCGCAACATAAATGCAAAAGTATGCATATTCTGGAAAAGATATTGACTGGGAAGTCTGTGTTTTACTTTTCAAGAATAAACCTGATTTGTTTGCTCTATAT
TGAACTATTCAAGTGAACACAAACCCACGCATCCGCTAAAAACAACAATAGTACAATCAGATCGACCCGATCGAAGGCTGTTTTTATGGCCTGATG

LG19

ref-40734

93.51

CACACTGTTGTACATCGGGAAGGGTTGCTGAACTGCCACACAGGCATTGATATATAAATGTGAGCAGTCATACGTTAATGAGCTGCTGGTCATGATAAGCCCATACGTGAG
GGTCAGCGTACAGTGCGAGTGAAGTGAATTTTGTCATCAGAAGAGTATGCGCATACTGTACATGCACGGCCGGATTTTTGTAACCATGCGTACATTGCACGAGCGGGTTGC
ACATGCGCATTTAATTTTTTTGCAGTAAAGTGTCAACCGTGCTGTGTGGGTGTCGATTCACAATGTAGTCGAAGAAAAACTGCATAAATAGAACAGATTGGAACACATGCA
AGCTACAGCAACAATGGAGACCAACATAGACCAGAGATTGTGCTAAGAGGTTAAAAAGTACTCTCAGTACCCTCTAGCATGAAAGAATACAAAGATGT

LG19

ref-67829

93.901

TTCCTCACCTCGATCGCGGTGCATTTATAGA

LG19

ref-1115

94.419

CATGGGATTCACTCATGTTTTTCATTAGATATGTATGTATGCTGTACCAGTTGGCACTAGAGGAAAGTTTTGTATGATTGACGTGATGAACTCCAGAATCTACACATCCTTA
AACTCATCACTATGACATGTTCAGACACTAATGTTGTGGTTTTTATACGTCAGTAGAGGTGGATTGAAATTTCTTACTCCATAGAGTGTCGTGTGTGTTGATGTTTATGCTCA
GTAAACATTTGTTCTGCGTTTGAATGGTTGAGATGTTTCAACACAGGAAACATAAGTGTTATATTCACATCTAAATGAGTGTGCTCAAATCTGCCCTCCGCAATATACAAGT
TACACTTTACGTGTACGACTAACTAACTAACTAACCAATTGGTAAAATAGTGTAAGACCTTTTGAGGTGCCTTTTTCGGGTAATTGCCGTATTA

LG19

ref-4255 6

95.364

GAGGACTCCAGCGATGGTAATGGGACAAAGTGCAACGGGACGCTCCTATATGATCAGTAGCCTGGAAGGGGGAATGAAAAGGCGAAACCGCCATCCCTTACAACTTAGC
CCTTTTGAGAGCAGTGCTGATGCCAACAACAGGGCACTCAGAAACAAAGTGTGATGATGACACTG[G/T]JCCAAGCAAATGACTCGCTGCCTACACAGACTAGTGAAGGAT
GAAGGGTAACAAGGTCTGGTAGAGTGAGTAAAGCAGTTGAGAAACTGAATTTGTAATACTGTATATCTTTCAAGTAGTGTAAGAACTGTGGTTAACAGACTGTTCAAGTGT
CAAGGTTAGTCGTTTAAGTAAAGTGAATAAAATGTTAGTAAAT

LG19

ref-30072_9

95.728

Chr10

3687540

TATGAGTCATTTGCATACTGTATTCATTGAATCATTCATAAAATCGTCTTCTTAATGAGTAATTTGTGTCGTTTGCAGTAAAACAATAGCACTGCTCTGGATTCCCAGCCCG
AACTGTCCTCCTGTCCGCTCTGATCATTTGCAGTGTGTGTTCAGTGAACTCTGCTCAGGTTTGTT[A/GJAGCACATCTCTCGTCTCGTTCACTTTCCACTGAGAGGTTTGGCTG
CAGTCGTGGCGGTGAGTTGATCAAAATGAACATGTCACCTAGACGAGCGGGCCTGACGGACGGCCTCTGACTGCGATTGGCTGTCAGGCCCGGCGAGTGGGCGGAGCCGT
GATGTGATTGATGATTGGTGTGCCGGTGAAGAGCGGG

LG19

ref-28975

97.783

TCAGATGGTCCTGTACTTAGAAGAGATCTAACGGTCTTGTGCAATGTGTAAAGGTTATGTTTTCAGTTTAATATAAAACCTGGGTGTAACTTCGTTTAAGAAAAATAGTTTA
ATTTATATCTTGTGCATGCATGCCTGTTTGACATGAATCATTCTAATGTTGTATCCCACAATGCATTGCACTCCACTTGACCTTCTCTTTGCTGTTTGACAAGTGATATCACC
TGTGATTTCTTCCTTCTGAGAACTTTATTTACAATCAAGTGGTCTAATCTAAATCCAAGACTGCTGAAGAGACACAATGGCTTTATACGATGAACAGATTTACAATGCGTAT
ATACTGAAGTAAACACAGACATTCAAATGATT

LG19

ref-25558

99.091

GCCATATGTTCGACACCTGTGCTTTAGCAGA

LG20

ref-23192

ATAGCAGGTGCGACGCAAGTGCTTTTTTGCT

LG20

ref-13027

0.316

AGTCATGCCTATGACAAACAGATCTTCACTGGTGTAAGTGATGTACACACACCATGTACCGGCCTCCAAAGACGAAGCCTCTGTTCCCGATGGTGGCGCAGGCGTGAGCG
GCCCGCGGCGTCGGAGCGGTTCCCTGTACGGACACACACAGCATTTGAGCGCATCGCACGGCTTCTGCCGCAACACCATCATAAATTACAGGTTAAGCACCTTTGTGATTG
GCTGACTCCACGACGACGTGTCCAGATCCAGAATGTGTATGTGATTGTTCCAGCCTCGCCCTGCGTGGTTGCCCTGAAAAACATCACATACTGAGTGTCTCATCCATGTCAC
AAATGGCGTCTGCCGATGAACACGGACTCACCATGA

LG20

ref-69517

3.436

AGTTAGAAGTCGAATGTTGTGCAGGATGTTC




LG20

ref-43438

4215

TGTCTGTGATCGACATCACTGCAACCTTTCA

LG20

ref-3050

5.819

CAAAACACAACCATTACTCATTAAAAGAATAGGTACAACCCTTTTGGACTATACGCCCGGCCATTCGCCGACCATTTTTCCGTCGTTAAACTAGCAGAAGAGGATTCGGAC
ACGCCTTAAGTGCACTTTCACCTGCACTTCAGACCATGTGCTTGGATCGTTAAAAATAGGGCCCAAAGGCACAAAACTCGACTTTTGAATTTATGTGGACTTTAAAGGAAC
ACCTAAAAAAAATTCTGTCATTATATAGTCTTATTTCATATCAAATCTGCATGCTGTATTTGTTTGGAACACAAAAAAATATGTTAAAAGATTCCTCATGTACCATATTACA
ATTGCACTGACCTGTAGGTTGTCAAACCTGAGTCC

LG20

ref-15775 5

7.989

Chr17

50691268

CTCCAGAAACCCCTGCTGGAGTAACCAACACCTCCTTAGTACATCAGACTGCTGGAGACTCTGGGTGGTCTTCCATGTCCCACCTCCCCGTAACAGACGCCCACTCTATATT
TACATTATGTGAAGACAGTGAGGCGTCCTGAGGTGTTGTCACTCAACATTTATGAGGGTCT[C/GJAAATAGCAGGGTCATCGTTGGCGAAAGGGCCGGTGAAAACAAACGC
AGCACTGTACAAATGTGGCAGCGGCAGCCAAACGTTTGCACACTGCGGATGCTACGCAGTCAGGCACAGAGCCCATCCAATTCATTAACAGCACGAGAGGACCTGAATGA
AGACTGCAGACTGTCAAACGCCAGGCTTACACAGCAATCC

LG20

ref-12469

8.648

ATTGTGCCTTTAAACTTTCTATTCATCAAACAATCCTGAAAGTCATGTATCATGATTTCCAAATAAGAAATATGGCTTTTCACACTGCGCTTAACCCAGGGTTATCGTCGTTC
TAAACGCTACTTTTAACCTTGGGCAAAGGAACGTTCCACACTTGTAATTTAGAAGCGGGGTTGGCAGCACCCCTTTCGCGGTGTTAACCCCGCATTGCGGTGCCAAACATC
TACAGTGTGAAACAACGCGGTGATACAATGTCAGAGCCAGGCGCATTCTCATATTTGCCTGATTTGGGCAGTCACGAAAACACTTCGCATTGTACATAAACAGTCAATTCA
GCGTTTGAGAGGAAAAATGTGAAATGCTGACAGA

LG20

ref-23363

9.924

CATTCTCACGCGAAACTATTGCATTCTCACA

LG20

ref-19574

11.987

GCAATATTACAATATTGCGTTACTCCCTTAAAAAGTAACTAATTGCATTACTAATGTGTTATGTTACTTTTGCGTTACTTTTTCTGGGCTGGTCTGTTTGTTTGTTTGTTTGTT
TTTATAACAACAAGTTTCTATTTTTGGTAAATGTTATTTTTGGCCCTTTCACACTATGGGCCCTATCATACACCCAGCGCAATGCGGCGGCAGGTGCGACGCAAGTGCTTTT
TTGCTAGTTTCAGCCTGACAGTTATGATTTTCACGTCCTGCGCCACATTTAAATAATACAATTTGTGCGCCCATGGGCGTACTAGTCTGAAAATGAGGTGTGTTCAGGCGCA
TTGTTGGCACGTTGCTATTTTGAGGCAACTAAAATAGACTGCGCCTTTGACCAACTGAATGGCACAATATTTGTTTTGTTATTTAAAGAGTGC

LG20

ref-32307

17.917

AGACACCAGACGAGAAAAGTGCAGTGATGAT

LG20

ref-12928

18.267

GGTGAGAGCACGACACATATGCTCTTCTCGT

LG20

ref-30741

18.921

CTCTTCCACACGAGGCATTTGCCCATAACCA

LG20

ref-67781

20.651

AAATAAGAAGCGATTATGGTGCTGCAATGTG

LG20

ref-47606_32

2235

CCTTCGTGGTCGAGGTCGATGCATCCACTAC[A/T]

LG20

ref-39889_14

22.659

ATTAATTACGATTGATCGCACAGCCCACAGCCCTAACTGAGCCAGCTGAGATTTCAGTATGGAGATAAAGTTTAGGATCACGATTTGTCAGTAGTTCTACAGCAGTGGTCT
CCAACCCTGCTCCTGGAGAGCCACTGTCTTGCAGATTTCAGCTCCAACCCAACTCAAACACACCTGAACCAGCTAATCAAGGTGTTCAGAGCTAATTACCGACI[C/T]GTTGT
GCTTGAGCAGGGTTGGAACTGAAGTCTGCAGGACAGTAGCTCTCCAGGAGCCGGGTTGGAGACCCCTGCTCTACAGCAAACCATTTTAGCACCGTTTAGGGCTTTTCACAC
TTGAACTAGTTAATCTTGGGTCATTCCAAACCCCGCATAAAAGCAGAGCTCTCCTAAGCAGGGTTTCATAACCCTGGGTAAAATGCGGTGCTTAACCCACT

LG20

ref-31576

23.098

CACTCTGCTAGTGACGTCATGAACTGTTTTCGGCCAATAAAATTGGTGTGTTTGTCACACATGCTTCAGATGCCAGTCACACTAATGGCATTACCCATAGCATCAATCCAAG
ATGCAGTGTCTTGTTCCCCCATCTTAGGGAACCATGGTTACAATTGTAACCTGAGACATTTTGTTGAGCAAGACTGTTGCTTTATAAACTGTCGCTATAAAGTGTGTCGCTA
TATACCACTAAATTAGTGGTATTTTTTGCAATTTTAACCATATAAAAAATTTATAGAAAGGTAAAAGTTTTCTTCATCACAAGTACAACAAAATCTGTACAAACCAAACTGT
AAAGTCAACATCCGTAATAAAACCTAAACATGT

LG20

ref-16732_9

2491

CGGGGGTT[A/CJACGAGGGAATTGCAAGTTGATGA

LG20

ref-16732_10

24.927

ATGATCATTATAAAGTTGTTTAAACAACAAAACACATTCACTTCCACATAGGCTATTTGACAATCGGGATATAATTCAGGTTTGTGAATATTTTAAATAAAAAAAGGAAAA
ACGAAATAAACGCGATACCGTTCATAGTGTGGCTGCATGACGCGTCGCCGAGTAATTTAAAATAATGTTTTAAAACAGAGTTTCCCAAACGGGGGTTC[A/GJCGAGGGAAT
TGCAAGTTGATGACAAGCAATTAATTAAATTATAATTAAATCATTAAAAATCAAACAAATAGGCTAAATAATATTCAAATAAAAAAATCTAAATTTGGTAACAAAAAATA
ATATTTTATTTCTTTATTCTGCATGTCATGTGACTATTCAGTTACAGACCTGAACGCGTCTGCTCAATTCAGTGGGCTGAACGAGAGTCACAGCACACATCAG

LG20

ref-38285

26.336

CATTGTTGCCCGAAAGCCTTGCATAGTACAC

LG20

ref-34982

26.808

AAGTTAGCGGCGATCCTCCTGCTTCAGCGTG




LG20

ref-23052 23

26.987

Chrl5

44299009

TGATAGCAATCAATAATAGAAATGGTCTAAATATTTAAAAAAAAAAAAATGTACCTTTATCTTCTGTGGAAGTCTCAGGACCAAAAAATGTTCGTCCAATCATTGTATTAG
GTCTAAATGCAATGAAACATTGTCCTATCTGCCCGTCAACATATGCATTTCCATATCTCCGTCTTTGCGCACCCTGCTCGT[A/G]TAGACTATACATGTCATCAGAGCGTTAA
AAGGGATACTTCACCCGGTAACACTTCAGTATAGGGAACATGTATTCACTATTAACTACGACTTTTCCCTCAATAAACTCCTAATTTACTGCTTATTAATAGTTAGGAAGTT
AGTTGTTAAGTTTAGGTATTGGATAGGATTAAGAATG

LG20

ref-22381

27.327

ATTCATCTCTCGATTTGGGTGCTCTTTGCGC

LG20

ref-60846

27.595

CTATGCTTTCCATTAATTTTGTGAATTGGTAAGTTTTGTCAGGGTGCGAAGAAATATAGAACAGTGAAAACGCCATGCTTCCTAATGATATTTCCCAAGGGTAGCATGTACA
GAGTGAAAAGCAACGGTCCTAGTACTGAGCCTTGCAGTACTCCAAACTGAACGTGTGATCGATATGACATCTCTTTGTTTACTGTTACAAACTGATAATGACCTGTATGCCT
CTCCAGAAACCACCCACTGCCAGTTGTTTTATTCCCTGAACGGGAGGACACTCTGTACGGATGCACTGGCATATAGCTGGCCCCGGGGCCAGGAGCAGGTGGACGAGGAG
CAGGCATTTTCGGTCGATGAATCGTGCCTAGAGTTCGGGCTGGGTGACGCCCATGTGGTACTGAGACCTCAGCCTGGCTACGTGCCCAAGGTTCCTA

LG20

ref-56627

27.682

AGCAAGGAATCATTTGCAGGAGAAATAGGCTTTTATTAATAATAAAACAAAACAAGAACAAACAAAAACTACCCCAAGGGGGAAAACAAGACTTGACTTAGACTTAGAC
TTAGACTTAGACTTAGACTTAGACTTGGACTCGACTCGACTCGACTTGACTTGACTTGACTTGACTTGACAGGGAAGCAAACACGAGGTGACATTCAACAACGATCCAGCT
GCAAACACAAGGAGAATAAATAGAAG

LG20

ref-46139

27.799

Chrl7

42797684

AAAATAATCTGTGTCCCTGACTCTTTAAGTCAACAAGATAAGAATTGCCTGCTCATACTGTTAAAAAAAAATCCAAGATGTACATTTTTTTCCATTTATTTATTTATTTATTT
TCTTTGGATGTTCTGTTTACTCACTCAGATCTTAGTTGTGGGCGAAACAGCCCTGTGTGGGTTGAGAAAGTTCGCTCCGGCCCAAACAGAGTCACTTCGAGGCACTCGCTCA
CTGTGAGTCACTTTGTGGCAGATGTGATTGTGGCTATAATAAGTGCCATCAAAACATATTCCTCACCCTTGACCTTTACACCACTGAAAGAGAGAGGAACATACACAGTGT

ACATACACTAAGAGCCATTTCCTCTCCAGTTACTGTTTTCACAGTGAATTCTGTGAGCGCCCGTCACTCTACCGTTTATCGAGGAGAATACATAA

LG20

ref-16553

27.95

ATACCAGTCTCGAGTTTGATGCAGCTCGGTC

LG20

ref-47606_2

28.365

C[C/TITTCGTGGTCGAGGTCGATGCATCCACTACA

LG20

ref-6384 23

28.798

CGTTGATCCACGACCATGGTGC[C/G]JCTGTAGTCC

LG20

ref-52732

29.348

GTAAGTCTGACGAGACCAGTGCAGGAAGTGA

LG20

ref-13620

29.567

TGTTCTCACACGAAATATGTGCAATCTGCAC

LG20

ref-39794_27

30.046

CCCAACTAATCACAAGCACTTTTGGCATATTTTAAACTGGTAAGAGAGAGACTGAGAGAAAGTGGTGATGGACTTAACCTTATTGGTACAAATACAATACTCTTGTGGAGT
TAAAACTACAAACTTAAAAGAAAATATTATACAGTATCAACATTAGTCTGTTTACAGTCACTGGTAAAAAGTCTGACACTCCAGTCCAAATCTAAAGTTCGACCTAAATGC
TGCA[C/T]IGTCCTGTGAGAAAAGTTTTCTTTTTTATAGTTTTTACTGCCATCTTTGCATCATAAAACTGTTTCAGAAGAGCAAGATCACACAACAAAAGTTGGATGATGTTGA
CAAATTTATACATTTTAATATATAAATTAAAATAAACTCCCTCCTTGAGGAACAAGTGATTATGCAGTGTAATATTGCACATCTCCTTGTAAAAGTTTAA

LG20

ref-47719_31

30.208

GGTTTCCCCTAAAATCCATCTCTACTTTTTTGTGCGTGTTCAGCTCCAGGTTGTTATGACTGAACCAGACTGCCAGCTGTTCAACCTCCTGCGCATATGCAGACAAGTCACC
ATTGTGTATGAGGCCGATGAAAGTAGTGTCGTCTGCAGACTTCAGGAGTTTGACAGAGAAGTCTTTAGCAGTGCAGTCGTTCGTGTC[C/T]JAGTGAGAAGAGCAGCGGGGA
AAGCACACATCCCTAGGGGGCACCAGTTCTGATTGTGTGGGTGTTAGATGTGAATTACTCCATTCTCACTAGCTGTTGAAAGCTGGTGATGTTGACTGCATCATCCACTGAC
TTGTTTGCTCGATAAGCAAACTGCAGGGGCTCCAGCAA

LG20

ref-10307

30.594

GTTAAACAGTTTATTTCTCAAATGTGCTGCAATGTTTTTAATGCAGGAATTTTCATCTAGGCATTGAGACACAAACCAAGCCTGCACAAGTCCTGAAAAGTGAAGCAAAAA
GCATCTCGATCGTCCCCGGGTGGTTGGTCCCAGTATAGGTCATAAACCCCGCCCTCTCCGTGTAATTAAGGGTGCGTACACATTTGTAGTTCGGTTCGTTTGGTCCGGACCA
AAAAAGAAAACAAAAATTTAGTCCTGGTCCGATTAGCGTTCAGATTGGCAATTTTATCACCGAACCTAAAGGTATGGA

LG20

ref-25967

31.095

Chrl7

13355787

TGTCACATTTTTTAGAAATCCAGAAACCTCCAACATTTTATGAATTATATATGGGCTGCATGTCTTTAAGCTTGCAGGTGGCTGGTGAAAAATGCAAGATGTTGTTATCTTC
TGTATACTGTCTGTAGTGTCTCTGCTTCACGAGTCATGTTCTTGCTTTGCCAATTACGCAGATTTAATTAATGACTTTGCAATCACCTGCAATAGTGATGACCTCTGTGCCTT
TGAATTGTCCAGTTTTGAGCAACTATACAAATGCTCCTCCATTCTTTTCTCTTTTTTCTTTTCTTTTGCTCACAAAATTCCCATCTTGCGCACTTATATCTGCACATGGCAAAG
GTGGCAGGTAATTTTAGTCCTTCCCCTAGAGATTCTAATTGATTATCTCCCAGTCTGCTGATGAGCAGCATTTGCATTTAACACAAGCAGTT

LG20

ref-8550_3

32.076

TGGATGTTCAGGCCCATGACTCTGAGATCCTGTGTCTGGAGTACTCCAAACCTGAGACCGGTGAGTGCTGAGAACGCAGAGGGTGTTTTCTTTATTGGTCTGTAGCCGATT
AAATCCTGCACTAAGGTGCTGCCTAATACCCCAGTAAACAGGAAGTGCTGATCCAGCTCA[C/GJATGCTAAGCAGATGCTTCGTAACCTTGATATCACTTCACACATATGTC
ACCAGCAGCATTTAAAGATAGTGTTTACAGTTTAAACTTCACATCTCAAACTGTAACCTGTTTCAGCTTAAACTTGAAGTCATATTTTCTATGTTAATATACCGTCTCCTGTC
CCAACTTGATGTGCAGTGACAACAAAAAACAAGTCAT




LG20

ref-58965_27 32.324

Chr17

10748152

TAAGAAATGGTCACTAACCTTTGACCTTTCTTGCAGCATTGAGCACAGTGCCACAGCTTTACACAAAGACAGGAGGTGAGTTGTATTGAATATAAATCAATCATTCATATT
GTCCTTCAACGTAAGGATCAAAGGTCACGCTTCTAGTCTCAGGCGGTTTAAATACTCAAGCATTTATTGCACCCCTTGTTTATGGCGAGGTGAGACGGCCGACCAGAATGC
TGAGT[C/TIAGTAGTAGAGATTGTTATGCTTGTGCAACCTGAGATTACACACACAGATCCTCATGTGGGAAAGGTCAGCGTGCTGAGTGTGTCTGAGAGAGTGTAGTGTCTT
TGCTATTCCTCCTTGAAATATCGTCTCTTCCCCCAATGCGGCAGTCATTTGTCACCCTGGCACGCTGTCCCGATGTCCTGTTCATATTTATGTGCTGGCCA

LG20

ref-66711

32.8

Chrl7

22547600

TCTGTTCAGAGCAGGTTTCAGCTTGTCTGAGGGAGAACTGCTAGGGCTGTTGGAGACATCTGAATCTCTCTCCTTTTCCTTCAAAGAGAATGAAAAAAGAAAAGAGATAAT
CATATTTTCTAGGGAAAATGTGAGTGGTGTTTGCCCATGCTAAACCTAGCGGGTGTTTGTGGGTGGTTGCAAGGGCGTCGCTTACTGCATAAGGCAAAAGAGACCATGACA
TTGTTGGGGTCCCTAGATATTAGAAATTTCTGATCAATACCGATAAATGAATTATTTACATGTTATGGCTGATATAAATAAATGACAGATAATAAATTCTATACTAATTATG
TCTAATTAAATAACAAATAATAAAAATCAATAATG

LG20

ref-49480_31

33.567

Chrl5

6584414

ATATCTTCTTAAATGATGACAGAATTTTCATTTTTGGGTGAACTATACCTTTAATGTACTAACACCAAAAATGTACTAATACATGATTAAAATCAAACGTTAACATTACAAT
CTGTTAACATTAGTTAATGAACCTAAACTAACCTGAGCTAGCAAAGAACAATTGTATTTTTATTCATTAATGTTAACAAAAATTAGTAAGTTCTGTAGCGAGTGTATTGCTC
ATTGTT[A/G]GTTAATATTAGTTGATGCATCAACAAACCGTAACTAACGTAACTTTTTGTTAAATATATTCATGAGATCATAGCCCCCCAGTGGTGAACCATTGAAATTTCG
AAACGTTTCGAAACACGTATGACGTAATGAAGCCTCCTTTAATGAAATCATGTGACTTTGGCAGTTTGATACACGCTCCGAACCACTGATTCAAAACAA

LG20

ref-29539

33.839

Chr17

8042732

ATTGTGCATATAGAAGTACCTGCTTTACCATCCATTTTTGGGTCCATAATGACAAACTCTGGTCGCAGTTTGCTAATGCGACGGCCCTTGAGAATAGGTACCAGACCTCCCA
GGTGTTCCAGATAGAGGGTGTAACAGGGGCCTCCTGCCTCTGGGTTCTCCTCTGAACGTTTCATAGTGCAGTGCAGCCGTTCATTCCCTGCTGTGGGATAGCTCACAAAGTC
TCTAATGTTGTTCGGATCAGGGATGGGGGGCTTGCGAGATGAAAAAGATTATGCATTAATGCATATATTAGCATACATCAAACTGTGATGATCACTTGCTGCTTCTGTACCT
TGATAGTTGGAATGAATGCAGTGGTAACGTAGG

LG20

ref-19034

33.965

Chrl7

8388467

GCAGAGCAGAAAAAGATGTGGATCTGAGATAGAAAACAAGACACTATTTTGATAAGCTTTGTTTTTCCATTGCTGGCATGTATTTTGATGAAAAATAAGGCATAGAAAAT
ACAAAGAACTCGCTGACAGGTACATTTTTAGCACCACTAGTGTTTTGTTTTTAAGAGGGAGTGTCAAATTAAAAGTAGCTCAGGTTGGAAAAACACGTCTCGAGTCCCCTG
CATTCAGTTCCTCTCTTGCTGTTTTTGAACTCCAGGATCTGTCATGTGTGAACGACCCCTAATTCTGCACATTTTTGTGTGCATTCAGATTGAAATAATTGTAATGGTGTGTT
GTTTTTCTGTAAGACCCCCTGTAGTTTCTACAGAACTGCTCTTTTTGAGTTGGACTCAAATCTCTTTCACCCTCCCCAATTCTCTCCGTCTTCCTTA

LG20

ref-66826

34.943

AGGAAGCTTTATGCATTAAATTGGAAGCAGAGCGGCAGAATATCAAGAGTTATTAAATACCTGACCTAGAAGGGCCAGGATCATAATCTCTGCACAGAAAGAGAAAGTTC
TATCTTTTATTCCCATGATGGAAAGAATCGTGTGCTTCTCTGCTTGGTTCACCTGTTTGGAGCCGTCTGGAGTAAAGAGCAGTTCTAAAACTAAACTGTTCGAACGTTTAGC
GGCACCTGCTCTGATATATGACTGTGATTTTCTTCAATCTCTCAGACACGCCTCCTGTCAGTTTGCATGTTTCAAGGTAGATGGCATGGGATTTATTATAGTATTACAGTATT
ATTATATACTTTTATTATATTATTGTCCCGTCACTTATCTGTCCTGTCACTTATCAAGGTGTTCATTGGCTATAGTCTATAGTCCTGGTTTTATGT

LG20

ref-43986

35.124

TAATTTTCAGTCAGGCCACAGTGAATATCTCTAGGCTTCTTTGTCTGTCCTCCATAGTATACTCGTCTTTGATTCTGTTTTTCATTATTGCATTTTTTTTTTTTCATTCCTGCAA
TATTCCAGATTTTATTTTGTTCCATTTCCTGCAGGATTTAACCGTTTTAGCTTGAGGTTACATGGCAGGACCATCGCTACAACATGCGACACGCATTTTGATTTTATGCCAGC
ATAAAGATAATATAAAATCCAAATTTTGTTCCTTACAGTTTCTGGACTAAATAAACGACTCATTGGTGCATGTTATTTAAAACAAAACTACAAACAGAAATGTAACTTGTT
CCACCTCCTATAGCATTCTGATGGATGAAA

LG20

ref-6719

35.414

GAGTTGATTTCCCTGAAAAGTGTTAATGCTTATAAAAGACACTTTAAAGAACCCTTCAAATAGAATTGGACACTGGTAAAAAACATCTACAATAATGCAATCTTTTCCATT
TTAAATGTTGTTTGCAACATTCAAAGAATGTTCTGCACTCTCTGCAGTCAATACTTGACAAGGGAGAAGCATGCTTCTCGAAGCCAGATGGTGTAGTTACGGCCAGAGGGG
GCTACAGGGCCATGATAACCATTCAGTGACAACGTAGGCTCAACAAATGACTGGTATTTGGGGCTGGACTATCTGTTTACCGACCAGTTGGTCAGGAGTATACAAAAGCAT
ATTTTTTGTGACCCTACTGGTGATAAAATTACACAT

LG20

ref-6384_10

35.727

CGTTGATCC[A/G]CGACCATGGTGCGCTGTAGTCC

LG20

ref-7820_30

36.352

AAAAAGCAGTAGTGTCTGATTCTGTGAGTAAGCACATTAGTTACTGTATTTGAAAACCAAAGAGCGCCTCTTCATCTTAAAATGGTTTGTAATTGCGCTTCTCTGTGCAAGA
ATGCTGTCCCGACGAAGCCTTGTTTCCAGCTCTTCTTGCAATATAGCATTCATACAGGCTTGTGTTTGCATGTGTCTCGACACTAT[A/CICAGCGCTGGGAGATCCAGAGAG
AGTGCGTTTGAATTTGTCGCAGTATTAATACGAATGTATTAATAGTATATAATATATAATAGATACTATATAATTTAACAGCGGGAAAGATGGCTACATTTGTATAGTGTTT
GCATGTCTCGACAGTTAATAAAGCCACAATAAGCTCA

LG20

1ef-46520 5

36.621

ATATAAAATATAAATATAATCTACAGAGATGTTTACTTGCAGTGAGCTTTCGATGTTGTTATTGAAAGGCCAAAGCTGATCAATTTGTTCTTGTCACATGACCTGCGCTGTG
CTTGCGACATTCTGAAAAGTTGAGAACTTTTCATCCTGCTGCACCAGGAAAAATCGAGCAT[C/T]JGCACAGCATGTGCATCGTGACCACGTCACTTCTATTATGACTGCGTT
TGCCACGTGCCTACATTTGAAATAACTTGACTGGTGTTTTGTTGTGTTCTATCCTCTGCTGTTCCACATTTGTCAATGCGTCATGTGTCAGGTCAGAGATTACTCTTTTGGCG
TAAGTCGATTTGCATAGGCTATCTATCGAAAGCTAG




LG20

ref-10447_5

37.007

Chrl2

43276256

TTGTGAACAATATTTGAGAGAAATAGGCCTTTTGTGTACATAGAAAAAGTCTTAGATCTTTGAGTTCAGCTTAAGAAAATGGGGGCAAAAACAAAAGTGTTGCTATTATAA
TTTTGTTCAGTGTAATTAGTCCTTTTGTCCCTAGGCAGTGAACATTTGGCTGGATAAATTAG[C/TIGGCAGGCAGTTCATTCGTGAACGTAGAGAGGAGCAAGAGAAGCACC
CCAGAGCTCACCTTGCCGTCTTTGCCAGAAAAAATATATCTTAAATCGTAAGTGACACTATTTGCTAACTTTTTACATTAAAAAAACTGCTGATACAGTGGAGGCCGGGGC
TAGTTGTTACATAAAGAGGTTGTCCCAAGGGTGTATATA

LG20

ref-53617

37.445

Chrl7

29511728

CTTTAGGCTGTAAAATAATGAAGGTACCACTGGAAGTTCTTTGGTAAATGACCTGTAACCTTTATTTAGGAGCAAATGATCTTCTAATGTTTTTAATTATACTGATAGGTGG
GAGCGAGAGAAGTCCAGGCATGTTACGGCAGGCCAGTTGTTTAGATTCTGGTGTGTAAGGCATAAAAGAACTCAGACCGCAGTGTGTGTATGCGTATGTGAGAGGTTTGC
TGAGCTTTCATCTGTTTCCTGTGCTATCAGTGCATCAGTACATTAACTGTGTGAGAGAAGGACAGCTTAATGACTATTGATCATAGCACAGAGGTCAAGATATCAACATTTT
GGAAAAGGCAAATTTTTCTGCAGCTCGTGAGGTTTTCCTTTAGAGTACAGAGGGGAAAATATTCAATCAATCAGTTCTGTTTTTTATCTCCATGAGC

LG20

ref-22293

37.665

GCTTGTGCCTCGAATACAATGCCAAAAACGA

LG20

ref-61616_3

38.598

CA[A/G]TCCCTCTCGAGAGGTTTGCATTGATGTAT

LG20

ref-26341

38.893

Chrl4

22073083

AAGCTGTTTTCCTCATGGTAAACAAAAATGGTCCCCACAAGGACAAGGATTTTGGATATTGCCATCTTTGTGGAAAGATTTTGTCTATATAACATACCTGAAAGGTATACTT
GGAATTTTTCCTCTGCATTTAACCCATTAAATGGGGAGCAATTGGGGGTTAGGTGCCTTGCTCAAGGGCACCTCAGTCGGTATTGAGAATTGAACCCGCAACCTTTGAGTT
ACAAGTCAGACTCTATAACCATTAGGTCACAACCGCCTAACCGCAATGCACACAGCTTCCAAACTGAAGCAAAGTTTTCTCAATCCCATTTGCAAGTCAAATGGCCAAACT
ATCTTTATCAGCTCAAGCTCAGCAGCAACGCCAAA

LG20

ref-8730_3

39.138

ACATCTCATTTCAAAATGTTCTACTTCATTAAGTTCCAAGGCAGCTCCCTAAGCATAGGGCAACTCAGTGAGTTTATACATGTCCATTGTCTTGTCTTAGGTATCTCTCTGTG
GCAAGCAGGGCGGGGCTGAGAGCCGTTGGCATGGAGCGAGGCCGGTGACACTCATTAG[G/TIGATCGCAGCACTGGCCTCGCTCTGTTCCTCGCAGGCCGGGGGGTACCCT
TGAGACTGCTCTACAACCCCCGCCCCCCATCTCCCCTCTGGGGGGGCCAGTTACGGCCCCCGCAGCACCTGGGGGTAAGGACAGATGAGGCCAGAGACAGACTACTGAAG

GGTTGTGCGTTAATAAAGTTTTAATTTTGTGATGTGTAT

LG20

ref-11273

39.706

GAAGGTGGCCTGGTCTGATGAATCATGTTTTCTTTTACATCACGTGATAGATGGCCCGGTGCGTGTACGTCGCTTACCTGGGGAACACATGGCACCAGGATGCACTATGGG
AAGAAGGCAAGCCGGCGGAGGCAGTGTGATGCTTTGGGCAATGTTCTGCTGGGAATCCTTGGGTCCTGACATCCACGTCGATGTTACTTTGACACGTACCACCTACCTAAG
CATATTGCATGTACACCCTTTCATGGAAATGGTATTCCTTTGTGACTGTGGCCTCTTTCAAATGGTTCAGGAATGGTTTGAGGAGCACAACAACTTGGCCTCCAAATTCCCC
AGATCTCAATCCAATCAAGCATCTGTGGGATGTAC

LG20

ref-22669

40.302

ACATCTGTGCAGCCTCAGTGGCACTTTGTAGTGACGCGATGACTGAATCTTGTCATCAGGTGAATGTTGGTGCCTCAGAAAGCCCTACAGCTGTAACCTTTCCTACACATAT
TTCGCGCTGGGGGTCTCACCCACCACAGCTACAATCCAAAACATTGGCTCCTGTGCCCTTTCGTAGTGCACTACTGTCGACATCCAAATTTAGAGATTCAGCTCTGCAGTTT
GCACGCTACTGCCACAGAAAAACCCCTGAATTTGATTTGAAAATACCACATACAGATGCACAATCATCCAGCTTTGATGGAACCTCTGATCAGTTGACCCACACTGATGCA
CAGGGTAAAGCCTCCATGGTCAATGTGGGCTTTA

LG20

ref-54867

42.486

TATCTGACATTTTATGTCTCTACCATTTTTCTGTTTTTACATTAAAGGCGTTTTACATTATTTTAAGGTGGGGCAGAATTAAATGAATGTTAAAACTCAGCATTTTGTTCGCA
TTCCCTCTCTGTCACCTCACATAGGCTACTAGAGCAACCACTAATTGGCTGGTCCATTTGGCAGATGCTTCAGATTCGAGGTGTCTGAGAAAAAATGTCGTTTGTGCACAGA
TTTTCTGTAAGAGGTCTAAATCTTACATCTGCACCTTTGACAGGCAGCTAGACAGTGGCCATTAGCAGCACTAGGGAAAGCATGACCATTATACAGTACATCCCATAAATA
CATCTATTTGTCAGAGATATGTATGCCTCACAA

LG20

ref-62342_28

43.428

TAGGCATATTCGAACGCAGTGCTGAAA[A/G]CTAG

LG20

ref-62342_15

43.987

GTATGAATGTAAACTGGATGTATACATCCTCCATGTTGGCACTGTCATGTGACCTAAGGCATCAGTTGCGTTGCTTACCTGGCATTCATGACTCCTCTCCTATAAAATAATA
TACACTACAGAATCAGTAGTAGGTCATCTGGGTACTTTTCGTCTACTGTTTTATGAATACTACTGTTTTTGCATACTATTTAGAGAAGTAGGCATATTCGAA[C/T]GCAGTGC
TGAAAACTAGTTATAAAGGAAACAGGAACATGAGAGACAGGAAACAATGAACAAGGCAACAGGAACTAGGAACAAGAACTTCAACATGAAAGCACATAAAATAATAAA
ATAAAAGACCTAATTCAAAAACACGAAGCCAGAACAAAACTAAACATAAGTGACAGTAAGCTAGACTGTTCCTTGAGTGTTTGTGTTAATAATAAATATGTA

LG20

ref-67318

43.996

TATCTTCAGACTCCTTCTCTTATTAAGGCTTGTTTGTGAAATGACGCTTGACGAGTTAAAACTAAGCTTATATTTTTGTTGTTGTTGGAACCTAACTGCTCACTGTGCCCAGA
GTGCAACGTGAGTTTACAAACCTAGCTCCGCCTTCGCGGCTGACTTAAATGGCTGTTACTAGGGGAACAGCCTAATCGTCACCTGCTTGACGATGCAAGATCCGCCTTAGA
TTTGCATATCGCCTTCTGATTGGTGCAGAGTTAAACCCTTGCGAATGTAAACGTGACTCTAAAATGTGGTGTGAATTTTTCACACTGTGTGAAATCTGCACTGCAGCGTCAG
GAGTGAATCTAGCACGCGCTGCTGCGTCATCAG




LG20

ref-8081 25

44.331

GTTTTGAACATGAAATTAATGCATTTTCAGAAAATCATATGATGGTTTAGTCTGTTCAGTTATGAACAACAAAACCGTACTCAGGAATCCTCTCCAAATTTAAAATGTCTTA
ACTTCTTTAAAGAGGCATTCAGTAGTTCTTTAGCTAGCATTGAGTTCTTTAAGGATACCACAACGCTGCACATCTATCGAC[C/G]ITGGTTCATTATGATTGCAATTTTTATGT
AAAATTACACTAGCTATACAATGTGCATTTTGGGATATCACATAAAAAACGCTGGATGGAAATGCCAAAATGGATGTGCCAAAATTCTAAAAAATGCTCATAAAAATGCT
TAAATGAATCGAAAACATTATTTTATCCGATAAGACAT

LG20

ref-34936

46.81

GAGATCCAGCCGATTGAACTGCTTTTTAATC

LG20

ref-12288

47.687

TGGGTCACTATAGGATGTTAACCTTTTTGATTTTAAGCCACTCTATAGTGACTTCAGCTCTATGTGGCTGGTCTGCTGGAAGATGAATTGTTTCATGCGCTCTGTGCTCTTGG
GACTGCAACACTATTTCCTGAAGGTTTTTTTCTGCATCCATCAATTTTTCCTTCTATCTCAATGAATTTTCCAGTCCCTGTTGTAAACAAGCATCCCCGAACACAATGCTGCT

TCACCTTGTTTCAAATGTAACTTATATGTCCTTTCCATTCATGTCAGATTTATGAATAGTGCATGCAATTCAATTTCTGTAGATGGCTTCCTATTTAAAAATCTGTGTTAAAC

AGCCTTTTTTTCTGACATTTTCTTACAAACTTTTCCTGGTTTTATTGTTCCTTAATTGTTCCTGTAGTGTGCCATGGGACTGCTTGAGATAT

LG20

ref-57341

48.983

GGGAGGGGTGCGAGGGGTGTGCCGTTAGTTC

LG20

1ef-53370_6

49.444

TGCATTTTAGTCTGGGACTAGGCTTAAGCTTTGTCTGTGAAACTGGGATAAATGTAATAAAATCAGAGTAATTTTAGCATTTTGGTGATTCCCTAGTTATGTTTTTGTTATTG
GCAATTTAATCAGGCTACTTGTCTGATTGGGCAAGTAAAATTCTCTTTCACTTGCCCCTTC[A/G]JAAAAGCATTAATGTCGAGCCCTGTTATTCCATATATATTGTCTTCAGA

TTTGGATCAGACTTTAGCAAAAAAAAAAAAAGGTATGGCTGAATTTTACTGTTTTTTTTTTTTGTTTTTTTTTTTTAACAATTCCTCGTGTGCAATGGCAAAACTGAAAATTA
TTTTAATATGCAAAACTGTTACCCAATCATTAGA

LG20

ref-21778_4

49.76

Chr17

32905893

GTTAGGCCGGCTTTAGCCACATCTGCGCTCCAGACTGGCCCAGCCATTTCCTCTGCAAATTAACGGCTTTATAATTTATCAAAAATGAAGATGCATGTGGGGCTAAATCAA
TGGGCCCCCACAAGGTCAATTAAGAGGTTCACCCAGCGCTTGCCTACCCCCCTTCGCTATA[C/TJAGCATGGCACCGTCATCGCAGCTCGCACTAAATACGGTACCTCACAG
TGTCTGTTATGTAAAACAGTAAGCACCGGAACAGTCGCAGCAATAAACGTTGTACAACTGTAAATGTATGAAACTATAAAATTGACTGTCTGTGCTATTTGCAATGTTGAG
CCTCTCTAATAATAGTGTGTATGTAGATTGGCGTGTTCC

LG20

ref-39077

51.371

CATGAATCATGGGATAGTACAGTGTTCATCATTTGCACACTTCAGAATCTCGTCGGAAGAAGTATTTTATCCAACTCTTTTATGAAGAGTATTTATTTACACTGTGAACTCG
GACATACTTCTTTTGTCACTTTTGGTTTTTCGCCTACTATATAGTAGGGAAGTATGCGATTTCAGATGTAGCCATCTCGTGAAGTTCTCTAAGCACTTCCTCTTGGATGAATC
CCCGGCGCCATTTTGAAGAGCGTTCAACTTTGTCAAGTGGGCGAGGGAAGTTTATTTGGACAAACCCTCGATTTTGACAGAAGGAGCAAGTCTACTCAATATGATGGCTGC
ATCCAAAAGCTTGAAAAAGCTGCCTTCGGAGGA

LG20

ref-43214

51.543

TAAAACAATTCGATTAACCTGCCAACAACCT

LG20

ref-27081

52.047

AAAAAAGTTTTGCAAATATTAATAAGCATATAATATAAATACATTATAATCATAAATATCAGTTGGCGCCAATAGCCTTGTGGGCAGCGCATCGACATTTAGCACAGTTGC
GCTTTAGACACCCTTACTGACAATCGTAATTTTGGCTGCGTGAGATTCTCCAGCTTTGTTGTTGTTGAGCAACTGTATCGCGAGCTCTTAAAGCTCCGCCCTCTTCTGGAAA
GCTCATTTGCATTTAAAGGGACACACAAAAAAATGGCGTGTTTACACACAAATAGGCTCAAATTTGACAAACTATAATAAATGATCAGAGACTTATATTACATCTTGTAAA
AGGGGCATTATAGATCCCCTTTCAAGAATTTGAAG

LG20

ref-18733 2

53.278

Chr17

33826634

ATTGAAGTTGCACGTATTTGAATGCCTGTGTATTTTACCAGGATTGGCCCTGCTGCAGATGCTCAAGTTGCTTAGCAACAGCTTTTAGTGGTCTTCAGGAAATGTTGGCTGA
GGGGATTGTTTGCTTGACAGTGCTTATAGGGTCTTTCTTCACTAAATACCAATAAAGT[A/GJAGCTCATGGCATCACTGTCGAGAACTCTCGCATGTTCTTATTCATATGGCA
AGGGTGATGGGGCTTTTCATGAAATCTGACATTACTGTACTGTGAGCTTACAATGAAAATAGTACTTAAGTAATTTCCTGTCTTATCTCAATAGAGCGTTGTGGCAGAAAA
CACATTACATAATGGGTTGATAAGATTAACCAAAGAT

LG20

ref-59851_28

58.497

Chr20

21312319

CCGTGATTTCTTGAAAAAATGTAATATTGAACTTGCGCATCCTCACTCACAATGAACTCTCACGCACAAAGAAAATGACAGCATAGGCTAGGCACAACACGTTAATCAAAC
AGCCGCTGTATTTTACTGCGCAGCATTGGTCAATCTATCAATTAGAGTAACAAATCAACAATGTACATGCACTGAACTCGTAACGC[C/TJCCATGACCCCAAAACTGAGGTA
CGTACCGAACCATGAACTTCTGTGTACCATTACACCCCTAGAAAACAATATAGAGATGGCTCAAAAGAAGAAGGAGCTCAGAGATGTACCTGCCCAACACTCTCACAGGA

GTAGGAGGAGGTGCGCTGCACCTTGTGCTCGGGCTCTGAG

LG20

ref-32470

58.65

Chr17

35667551

AATTAATTCTCTGACAAGCATCACTGATTTGCTAAATCAGTGAGAATGGCATGCGCTGATCAAAAGAGAAACAAGAGGAGAGATGTTTGAACACATGGACTCAGAGATGT
CATTCACTGGGCTCTCACAACTGGCCTTGAGTCGCAGTGGCAGATTCAAGGACGTGAGCGGAATATACATTCAATTCAAACACAAACGACATATGCCGACCAATACACAT
GCCTAATGCACAGCAGCGCACACTATGCCTCAAAGACATGCTCAAACATACATGCACACATGCACATAGATTAGATTCCAAGACATTTATAATGCACATGCAGATAGATA
TTAATTCATGGGCAAAAACTGGGTTTGTTAAAATAACATCCTTTACAAATGTGCTTCCTCTATTGAATGAGTGATATACTGTATGCACAAGGAGAATTAAC




LG20

ref-55961

60.627

GATGTAAATTCATTGTTAGTTAATGTTAGTTAAAGGGGCTATATGTAAATATTTTAATGTATTTATCTTTTTTTTTTACTGCCAATATTTGAACAACTTGTCATGAAAATTTA
AAAACGACACCTTCCAGTTTCACAACTTCCTAGGTTGTGTATAAAAGCCTGTAGACTGATTTTTATGCAAAGGACTCGGGTCGTTTTTGCTGGAAAATTCAAAAGGATGTG
ACGTTTATGAGTCACTTTTCCAATCTATGACAGTTTTCCGCGGAATTGGGCTACTTTAACACTGTTGCCACAGGTTGTTTTTATGTCCGCGGTTTGAAGCTAGCCCAAATAAC
ATATTTAGCCCCTGTAATGCGAATTTTACCAG

LG20

ref-26676_17

60.81

GCAACTGATACGAGTG[C/T]TGTGCTAAAGCTGGG

LG20

1ef-26676_23

60.81

GCAACTGATACGAGTGCTGTGC[G/T]JAAAGCTGGG

LG20

ref-14477

62.143

TTTTCTTGTGGTTTTCACATCTCCGGCCTCCCACTGCGTCTGAGTCTTTTCCCTTTTTTGCCTGTCCACATCTTGCTCTGTCTTTCACTTGCTATGGTGTCAAACGTCTAACTGA
CAGCTGTCAGCAAGATGATGAAGTTTGCAGGAGGAGCGTTGCTCAGCATTTATCTGCAATGAAAAGTGCGCCACATGCCCACACAACAAGACCTGCGAGGCACATGCATC
TCTAAAGAGCCGCTCGGCTTTGAATTAGTGTCAGAGCAGTCAAGTGTATTAAAATGCTGGGGTTGTTCTCAGGTGAAGATAACATTTGATTTTAGTGCTTTTAAGCTGAAA
GTGGTATTCTTTTCCCATTCTTTTGTTTAGATTCTACTCCAGTATTCAGCAGTTAGCAAATACATTGAGATTCAAAGGTTTGAAACCCCCAGTAA

LG20

ref-59851 8

62.332

TGGTGCG[A/T]TACGAGTTCAGTGCATGTACATTG

LG20

ref-4311_23

62.952

CCCTCCTGTTTGAACCGCCCGCTCTAAGCGGGACTCGAAACTGGGACCACCGGGATGTACTGGCCTACGTCCGTTACACTCACCCCCCTAAACCTCACTCCCATCCAGGTC
ACGGCACCACTGTAGCCCCTCCTGTTCGAACCACCCGCTCTAAGCGGGACTCGAACCCGGGTCCGCCAGCATGGGAGTCG[C/T]GCGCTACGTCCTATGGCCTACATCATTA
CACTCAGCCCAGTTTGGGAACCACTGCTTTAGGTAGTTTTTTTCCCCCTTTTTGTTAGCTGTTAATCACTTTATGTGTTCCCATTTGATACCGTAATGGAGATCCTTAATGTTT
TGTGCCAAAAAAAACTTTATTTTATTACTTGTAGTG

LG20

ref-65907

63.797

TGAGAGTGCACGATCTGCATGCTACTGTCTG

LG20

1ef-48970 6

63.85

Chrl7

3966262

CATCCGGTCTATGACAGATCTCATTTCCTGTCCCAGAGGACAGACGGTAACCATATCCACTTGACCTCTGCCATCACTGTCTGAAGATATGACACCATTGTTCTCGCCATAT
TCAGTCATTTACCATTGTAAAAGACAATGACTGTGGGTATTAGAAAGGATTATGGATTTTTTTTTGTCCACCATGATTGTGTTTTCTTCTTTTC[C/TJAGTCGAGCATTGTGCC
TGGTGCTGTCGAGCTAATAAACGCCATTTAAATATTCATGCAATGTTCATTACAGTGAACTCTAATGTCACTCCACAGCAGTCTACTGAACTCGAACAATCACGAGAAGTG

AATAAACAAATTGAACCAGGGTCGTGACCTGCGGTGTATGCAACAGGTTTGGATATAAACATCAGGTCCTGTTTCAGGTGAGCTACAGGTACATCACA

LG20

ref-4187_29

64.867

TATAGTTTTTAAAATACATTGTATTCAGTAACAAGTGAAACAGAAAGTACAATAATAACAAGTCAGCAGTGCATTCGCTGTTA[G/TIJAACTGCAATAAAACATTAAAAACA
ATCAATGTAAATAGAGCTATCGCACATTGACATATCTAAATATTTCACGTTTAAATTCTGTTCTTGTTTTCCAGGAAGTGATCGAAGCTATAGCGGAGTGCGCTTTCAAAAC
GTCTCCTTTCCCTGTCATCCTGTCCTTTGAGAATCA

LG20

ref-65072

65.747

AACGAACGTTTGTGCTGGTTTGGTTTGGAGATATTGAACATTATTTTTTAGTTTGTGTGACGTAACTTTCCATCCATGTTGTTCAAATCACTCCAAACCGGTCCCATTCGTTT
GTGCTCAATTTGTGCCCGTTTGTGCCGTTAAATTAACACTGTACCCACTTCCCCATCTTAAGCCTAAAGTATACTTTTTTACACGTACGCTATCGCTCGACACATGTGCTTTT
GAAAGTTTCATCTTTGTCCAGTATCTGTACTATTTTTCTCCAAAAGTTTTGACCGATAACAATGTCATTGTATTCTTTTAAACTAAAGTTGTGGCTCTCTCATAACCCCCTCA
CACAAGCGTTTGTCAATGTGGGGGTCTGTTGTTGTTGCAGTCTCCGGTATTTTTTTCACTTTAATTTAGTTTTCTACTGTGAAACAATGGCC

LG20

ref-7587

66.463

Chr25

4118087

CTATTGACTCGCAACATAGCACACTGAGGACATCTGCTGGTTAAAGCCGTGTAACTGCAACAAGAACAGCAAAAAACATGTTGTACACACTTTGAAGCCGCAGCGCGAGC
TTACAATAAACAGACCGTTATCGTTCGTTGGTGCTGAACGCAAATATCTTTTGACGCATCGCGTCCACGGCATAGTTATCCTTCTTGGTGTGAACGGGCCTTAAAGGGACA
GTTCACCCAAAAATGAAAATTCTGTCATCATTTACTCACCCTCGAGTTGTTCCAAGCCTGTACACATTTCTTTCTTCTGCTGAACATAAAGGAAGATATTTTGAAGAATACT
AAACTCAGGCTTTATTTTCTTAAAGAAAAATATAAT

LG20

ref-73411

66.666

TGATATATGCCGATGCCGATGCCAATACCGA

LG20

ref-19573_27

67.359

GGTCGCTGACCGACAGTCCTGCATTA[C/T]CATAG

LG20

ref-1129 17

68.195

TAATAATTAAACAATAAACTTTTATTAAAGTGCTTATTAATAAATTTTCACCTTTTGATTATTTATTTTTGTCTCTAGTAATTATGTGCCTGACTTTTAATTTCCAACCTATTT
TGGGTTTATTTAAGCCACTCATATAGTGATTTTTAAACAATAGTTGGGTTAAATAAAACTGCCCAGCAACTC[A/GJATCGCTGGGTTTGTCCATTTTCAACCCAACTTGGATT
GTTTTTAACCCAGCATTTTTTAGAGTGTGGATATCATAAATATTTTGTATTTGAACATGTGCAGTGACTGATTATTATTAACATCAAAGTTTTAGATACATTGTATGTATGTT
TAGAAGAAAAATATGACTCGTCATATTTCTTTT

LG20

ref-58745

68.258

TGTTTGTGGACTCTGCTAACGGCGCATCCAACATCTCACAGCTTTTGGCCACATGTCCTTTATCACAGCGCATGTGGAGAGAGATTTGAGCCTGTTTGTGTTGTAAAGTCAA
GCGCTGGAACGGTCCAGCACATGTGAGAGATGCCAGTAATCATGAGGAACGACTCTCTGCTTCATTAGCGCTGATGTCGATCCCTCACACTGGGAACGCGGGTCTCATGCA
GAACTGAACGCTAATAAGCAAAATCAAGGGGATTTTCACAGTTTTTATCTTCAGTTCTACAATGTGAACGCAGACTAACCAATCAAAACAAAATTTCATAATACTGTACGA
CACAGCATGTGATACTGACCTGCGACACGTCATAG




LG20  ref-1750 68.459 GTTAACATCCCGACATCCATGCTGCTGAGAG
TTCCTAGATAAACTTTGCATTCATTCGCAAAACTTTTGTTTCCTAGAGAGCGTTAGTTTGCAAAACTTTTATGTTTCCCAGAGAAACTTTGTGTTAGTTCGCAAAACTTTTGT

L0 ref67003 3 68741 TTCCTAGAAAAACTATGTGATGGAAGTAATATGAGGTCAGAGAAAAAACTTTATATTAATGCTTCTGCATGTGAATTCAAAGTTTCTCA[A/G]JGAGAACACGATACTTTTGC

- AAGAGAACACAAATGTTTTACGTGTGAATGCAAAGTTCCTCGGGGGAACAGTACTTATGTGAGAGCACGTAGAAGTTTTGAGAGTGAATGCGTGAGCATTTTTTTGATCAC

CATGACCACTTAGTGGCTCCGTAGTAATTGTTGGTCACTGTCAGTGAGGACAGACGTGTTATTTGGCACTGGAAACCTGCTGCATCATGGCTGGTCAGG

LG20  ref-57612 71.001 CTTCAAGCACCGAACCCCTTGCATAAACGCA
TATGCCGAAAATGTGTAAGTTTCCATTTACTAAAACGAGACTAAAATGCTCAGACATTTAGTCGACTAAAACTTGACTAAACAAAATCAGGACAAGGTTGGCTAAACATG
ATCAAAACTAAGGGCGCTATTTTAACGATCTAAGCACATGGTCTGAAGCGCAGGTGCACTTTTAACAATGCACACACCTCGTTTTCAGACCAGCACGCCCATGGGTGAACA

LG rel66982 71209 Chrl4 08897 ATGGATGCAAGTGCATTTGATATTTAAACAACATGGCGCAGGACATGAAAATGATAACCGTGTCAGGCTGAATCTAGCAAAAAACACTTGTATCACGTCTGGTGCCACA
TTGCGGCAGGTGTATGATAGGACCCTCAAAGTTACATT
CTTTTCAAACTGACCATGACCTGTTTCGCAGAATGTCTAGCTGATGAAAGGATGTCAGATATATTGGGACTGAGACCTTGGCTGCAGTGGAACACAACATATAACAGATGA
ATGAACCAATGTGAACAACACGTTTCATCACCAAAGAATGTGTCCCTGCATCTGAGTCATACACGACACCTTCAGTAACACTGCTCAGATTGTGATGCACGACATCTGTGC

LG20  refr19020 32 71315 AGGTACAAC[A/GJATATTACCTAGAGCTTTTTTATTTTCAGTAGAATTGTTACTTCGTATTTTGTATTTTATATATTGAGCCAGCTTCAACATAAACCTTAGAGACATGACAT
TTTGACAAGTAGGTCTGGCCCAGTGAATGCACCATTGAGCTGTATTCCTCTATTAAATTTTGATGAAGTCATATATATGATAATAATAGAAATGAGCCTT

LG20  ref-42031 30 72.025 AAGTGCTCCACGAAGCGCTTGCCCAGGAA[C/TIGG

LG20  ref-52717 75.247 TGACACAATGCGATACATATGCCACAATTCA
AACTTTTGATGGTTTCGAATATTTAGCTTCCCAATCATTACGAGCAGTGTTGAATCTTGGCATAAATACTATTCCAACAGGATTCATTTTCTAAACGTAGTTTGAATTACAAT
TTTTAAATAAAATAGGATGCGTTCCATTTCATAAACTAATACCGGTGAGTTTGAGATCACTGTCCTTTTGCCAAGTTGTGAGTGTTGGAAGATACAACGATCCCATTGCTCT

LG20  ref:56742.27 77.965 GT[G/T]TGTTTGCATCATGAAATCCATTGAAATAGGCTTTTTTTGTTTTATTTTGTTTGCCAATGGGCTATAATTAAACATCTGGATGCTTCCTTGTTTAATATTCTTTCATAG
AAATGGCTAGTTTTACATAGTTTTGCTAGCTTTGTATATTAACAACTGTCAGAATTAACCTCTTAAACTCTTGCTGCATATTTTGGATTTCGATTA
TCGCTGACACTGCATTTACAACTCCGCATGCACCGCCTCTTATGTGCTTTATCTTATCCGTTACTGGGAAGATTCTGTAAGTAAATGTAGGCAAAAGCTATTTCTTGTATTAG
CTTTTTGAGAACATAAACACGGTACATCAGCAGAAAGGGGCTGATTTATGCGTTTAAATGTATTGCGCAAATGTTTCGTACAGTCTTGCTGCTTACATGCCCATTAAAAATC

LG20- refa2317 78.929 ACTGTTTGTTTGTTATTCAGTATATCGCATCCACTATCATTCACACCGGTATTACAGTGCAGTTGTACTCACTGCAGAGTCAAATGACGTCCAGCTCCTCCTCTCTGGACGTC
TAATGGGGTGGAGAGATAGAGTTGTGGGTAG

LG20  ref-37064 87.099 CCCCCCTTGGCGACGGGCCTGCATTGTCATC

LG20  ref-1857 18  87.799 TAAACAGAATCGAAATG[C/TIGTGCATCGTATCGA
GACGGACTGGAGCCGAAAGTTAGATTCTCTGAGTTTGGGTTTCTGGAATTATGTTTTGAAAGAATCATCTGAACGATTCATTTGTCTGGTTCATCCATGGTTCCTACACCCT

620 ref39243 18 89.856 GATAAGCATGTTGGTGAGGTTAGGCCCTTGAAGTAACTGACCATTCAAAGAAAATCCTTGGTAAGATGCATTAC[A/GIGTCGAAGACAACACAGATTTTCTTCTTCTTCTGA

- TGATAAACCCCGTGGTGAGGAATGTACCACACCTTTCCATCACCACGGTGCAAATTCTCGTCAGGTATTTTCTCAGCATAACCTTTCTCAATGATGTTGTTCATAAATCTGG

TGTAGTCCTCATGGAACTCAGGATTCCTTTTGAGTCT

LG20  ref-73459 90.321 CGCATTAAAACGAAGCTGCTGCAATCATTTG

LG20  ref-27147 90.34 ATAATTGGGGCGACCACATTGCAAAACAGAA

LG20  ref-35379 91.968 ACCAAACATGCGATAAAGCTGCCTCAAAACT
TTGATCATAGTTTTATCACATGACTGGTTTGAAGGGAAGTGGGTACGGCTAATAAAGTTTTGAAGCCATATAATCAGACTTTTTCTTTAGTTGAGTGGGTGTGTTTTGTATT
CCAGATGTGGTAAATGGAGCTCTGAATAGGTTTAAAACAGGTAGAACCCCAACAAATACCCCTCAGTCTGATGGAGCAGGTGGGTAAATGTTCTCATCAGACTTCACTGC

LG20 ref4233] 9926 Chrl7 103865 AGCTTGAGTTTCTGATCTGATCTTCACATCCTTAATGAACATGCTTCTTTGAGTTTGAGATGGCTTTGAGTGTGCCCACTTTCGTGCGTCATGTCTCCACTTGTTCTTGTTTTT
CTCGTGACACGGCATGGATAAATACAGTTTCTCTTTCGGCGCTTACGAGAATGTTTCTTCTACTTTTGTTTAAATGATTTCTGCTCTATTCTCAG

LG21  ref-18237 4 0 GTG[A/G]JAGTGTGCGATAAAGCTGCATTATGCCTG

LG21  ref-18237.8  0.745 GTGGAGT[C/G]TGCGATAAAGCTGCATTATGCCTG

LG21

ref-25453

1.004

TACGCAAGAACGAAACAAATGCAAAAGAATG




LG21

ref-40085

1.873

CCATTATTGACGAGATAATTGCAAACTATCG

LG21

ref-19590

3.376

Chr25

23376009

AGGTCTTGTTGACGAACAAATGACTTAAAATGCAAAGCGACCTGCTGTGATGACTGCAAGGAAAAATACATGCTCGTGTTAAGATACAAAGTCATGGTAGCACACCCACA
ACGGAAAAGGACAGTATTTCTTTGTTTTGACAAGTACGTAAAAAGGATAAAGTGTGAATCACATTTTTACAGAATTCTGAGAAAACATTTGTGGTGTTTTCGAAGAATTTG
TGAATGCATGGCTCAAGAAAATTGAAGTAGTCCTATAATTTATGATAATAAGACATCACATGTAAGAAGTTACAGGTTACCTTGGAGTGTTGTAATCCATTTAAATCTGTT
GCAGATTTAGTATAAACAAACCAAGGGTACGTTTACACGACAACGATGCACAGATGACACTTCTGTCAAAACGATCCGCAAAAATGGCTAAAAACGCTG

LG21

ref-62163_5

4.162

ACAGAAACATTGTTTTCATTTTATTATTCTGTTTTTCTAATTAATTTTAATTAATAAAGCTTTTTCCCTTTTGAGTTAAGCTATGGTTGTGTGTGTCCCTTTTTGTTGCTTCCCT
CTGAGCCAAGGGTTGTAACAGCACAATTAGTTCGTGGACAACTTCTGTGGCCCTAACA[A/CITGCAGGCAGAAAGTTCGTGAATGGCCTCTGTGGCCATAGCATGACAAGC
AGAGAGTTCGGGAATGGCCTCCGTGGCCATGACATGAAAGTTATTATTAATTTTTGTAATTCTTTTTATTTTATTTGATGGTATTGTACAACACTGAGGTCAAGTATGTTGTT
TTATTATGTTGTTTATTTATAAATAAATTTGGAT

LG21

ref-40377_5

4.722

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCTCATGTGCCTTGAGCAGGGAGAAAGCTCCCTCGAGAAACATTTAGAAAAATTTATGGATCTTGCCCATCAGACCACCTTTCGGACTCA
ATGCCGCCACATGTGCACAGCTGTCCAGGGAGGGTCCCCGAGGGAGCTTCGCTTCCTATGTGGAGTGGGTGCTGGCATCCTGCGGATCAGCATT[C/TJATCGTCGAGGTTGC
TGCCAGCCCCACTCCCCATCCAGTGCCCAGCCAGAACCATCCAGACGTCGAGGATGAACAACCTGAGGCCACCGCAGGTAGTGCGATGGAGACCGGCGCGACTGATGTGC
CCACTAGAGCGATCGGGGGTTACATCGCCATGGAGCCTGAGCAGCATGCACCTGACCAGGTGTGTGAGCCGGCCGAGCCATCCATCGCCGAGGGAGAGTTGGT

LG21

ref-2445

5.46

TGGGATGATGCGACCCCTTTGCTTTGCCAAG

LG21

ref-35873

6.236

ATAATAGAGGCTATTTACACTAACTCAGCCCACCACTGTCTGGTTGGGCCAGACAAAAGTACAAAAAAAAACACCTGTGACCTGAAGTAAGGCGCGTTGCAGATACTTTT
GACGACCCGAGTTCGAATCCTCCTTTAGCAGAACTCATTCTTCTCCCTTTTCACATCGCAAATCAGATTGGAAAGGCATCGATTTTCAATAAATATTCAGACAATATGTGAA
AAGTGGAATTAAAGTGTCTAACGGTTATTTAATAATAAAGTGTTTATTGGTAGGGTTAGGGGTAAGTGTAGGAAAGGCTTTATTGTCCCAATAATGCTGCATATTTTTAAA
ACAACACTCAATATGTTATTATTGCATACTGTTTTA

LG21

ref-37999

6.318

ATGAAGCAGGCGATGACGCTGCTGAACAGCT

LG21

ref-47416

7.306

TTGCTTTGAACGAACTTTATGCGGCTATTAG

LG21

ref-66546_2

7.801

AGCAGAAGCTGATGCCTGGTTATGGACAGCTAGCAGAGCGGAAAGTGTTCTGTATGCCTGGCATCCTGCTCTCTCGCCAACTGCCCCTCCAAATAGTTAGTTGGAGGCAAT
GGTGTAGACATGATTATGTCGGGTATAGAGCCTGGTAGATGTGAGATGAGGTGGAAAGA[A/G]TCACGAGAGCAACCCACTCGTTCATTTGTCACCCTCCCTAATTGATCA
GACTGGGGATTAAAGCAGGGGTATACTGCCTTGTGGATATCTTACAAGTATAGAGCTTGGCAGGTGAGAGCTGAAGTGGACCGAGTTGCAAGAGGTGTTACCTTGCACAC
TCCCTTTGGTAGGGCAGCACCTTAAGATCTTTACAGGTAAG

LG21

ref-54498 3

8.058

CT[C/TIGACACGACGATCCATTTGCTCAGATGGAA

LG21

ref-18996

8.495

TGCCGTCAAAAAGATGAAGAACAGAAAGGCCCAAGGACCCGATGACATTCCCACCAAGGCGTGGAAGCTACTTGGATGCTGAGGCGCTAAGGTCCTCGCTCTACTGTCCA
ACAAGATCATCGACAAGGGCACCACTCCCTCAGCGTACGCTGCTAGCATTACAGTCCTGATCTAGAAAGGCAAAAGCATCGTTGGCAAATGCAACACCTGCCGACCGATC

CGCCTGCCGTGCCATGAAGATATTCGAGTGTGTAATTGATGCCCATCTCTGGAAGATCATCTCCATCAGCCCCAATTAGTGTGGATTTGTTAGAGGAAGCGGGACTACTGA

TGCTATTCACGCCATGAGGCTGCTGCTGGAGAGGCACC

LG21

ref-73419_32

8.704

GGGATGCGCACGACAGTGGTGCCGCTTTCTGI[A/C]

LG21

ref-55014

9.261

ATATACATCATGAGTCTCACCTGGATCAAGGGAGAGCATCATGTCATATTCAGCTGAGTGGTGTCAGAAGTGAGACTGCTCTTCCTCAATGAACGCAGCTTGTGGGGGCAG
GACAACATATACAGAGATCCAGCATAATAAACAGAAAGCATATGTCATGTTCCGCTGAGCATAAGTGAGCATTGAATTCGCCTTTAAAGTAAGCGTATACCGTTCTCAATG
AACGCAGCTTGCAGGGGCTGGCAAGCGACGCGCTGAGAGGCTTGACATTTTAAGAAAACACCAATAAAATATGCTCTTGCGTTCTCATTGTGAGAACGCTCATTCTCAATG
TACGCAGCTTGCGGGACGAAACCGGAAAGCGACGCG

LG21

ref-28577_23

9.526

ATGGCCTTTAAAGACATCTCCATTAAAGACATCTGTGAGGTGGCCGGCTGGTCCTCACTGTCCACGTTTGTCAGGTTCTATAACTTGGACGTTCCGGCGTTGCACGCCCGGG
TCCTTTCAGTGTGATTTGACGGCCTCTACGTAGCCCGTCGGTCGTGCTGTTATCTCATGGGAGCCAGCTCCCTCTTAGAATGTGTAACCATGAGGGTACGACGGCTTTGC[A/
C]TACCTACTTCGGTGCCTAAGATAGGTTCAGTCATTCCCTCCCATGGCACAGTGTGATTGTATTCATTCCCCATATGCAGTATGAGTGAAGTATCGAAAGGGAATGTACTC
GGTTACATATGTAACCTCGGTTCCCTGAGATACGGGAATGAGTACTGCGTTTGCTGCCGTGCCATGGAGCTGTACGACTCAGTGTCGTCGCTTCAATCA

LG21

ref-28577_25

9.655

CATGAGGGTACGACGGCTTTGCAT[A/T]CCTACTT

LG21

ref-47593

9.968

ATCCCTGAATCGAAGGTTTTGCCGCACAAAA




LG21

ref-53397_29

10.51

TTCATTTGCGAGTGATATTTTTGCTGAGGTCGCCATTGGTGAGGTTATATTTGCGTGTTGCAGTAGCCTATCACATCATTTGCTGTGTTGATGTAATTAAACAAGATGCTGTG
TGTGAAAGTTTCACTGAGTTAGAGCGGCGAAATATGAACAGGTAGGGAAAAATTTCACACACCAAACAGACACCAAAGAACTAGAGCTGATGAAAGCCGACTGTGTTGC
CGCCTC[A/G]JCATCGCGATACTCCCTAATGTGATCATTATTAATTTCATTAAATAAATGTGAGCGCTGCATGTTTTAAAGTCAACAGATGGCGCTGTCGCGCGTTCTTCAGA
GCAGCTCGCATTCAATGATTAGCACACATTTGTCAACCGATTGCTTATGAACTAATGCTGATCAGTTATCACAAAGTTTACTTTATATTATTTATATTATA

LG21

ref-61786

10.623

TGTCGACTTGTGACTGTACACAGTGAATCAGGATTTACTTTGTGTATTTATTTGATATGACACTGTGTTAAAGGTACATGGAAAAGGCATCTGTGGAACATCAACATGGGCT
GCAGCCAGGAAGACCTCTAAGAAGACAAACACCAAATGTGATGAAGAAGGTCTAGAGGTGGCAGTTTGCAGACACTGCGTATTGCTTAGAGGTCTGAACATGTTTAAGGG
GTAGATATTTGCGTACCCTCTGATTTTGCAAAACGAGCTGGCCACAAAAAACAAAACTGCAAGTTCTTCTGCAATGACATCATGTGTCAATATTGGCCCTATCTGCAAAAG
GTGGCTCAAGCATTCCCAGAAATGAAAAACTTGACT

LG21

ref-19712

10.79

ACCTTAGATCTCGTAGGTGTCTGATCCACTACGAGAAGAGAGAACTGTCTGACTTGCCTGCACTTTTTTCATTCCTCTCCTCACTGCAGCTGCCCACTCTTGCCTAGGTCTCA
GGCGGGGCGAGGCGCATCTCAAATGAGCCTAATTTCTCCTCGAGAGGCTGTGCGGGCCTCAACAGTGCAACAGAGTCGTTCATTTTGGTGATTCCCTAGTTATTTATTGTTT
TTGACGTCTTAGTCAGGCTTCTTGTCTGTTCGAGCAAGTAAAATTCACTTTCATTGTCTTCAGTATTTATTCAATAAACATTGAATAGCAGTATTAGCAGTACTGGAGGGAG
GGCAATCCACACAAAAAATGGGTCGCATCATC

LG21

ref-41680_26

11.239

TACTTACAAGCGATGCTGTTGCAAG[A/G]TTAAAG

LG21

ref-41680_30

11.239

TACTTACAAGCGATGCTGTTGCAAGGTTA[A/C]AG

LG21

ref-54696

11.487

GTCTTCTGCCTCTCTGGGCCAGACACCCAGAACTTGGTCAATCCGCTTTTGTCTCTCTGGAGTCGTTACTATCTCGTTGGACGAAAACTGAATGTAGTGTTTGTTAATGTCTC
TTTTCTTCACAGGCTGGAGGCCCAGAACGTGGTTGTATCTGTTGCTGCCTCACAAGCTGTAGACTCCGATCATGGGATCTGTAGTTGTCTCTCTGGACGAGCCAGAGGCTCA
GAATGTTACAATGTATCAGCTTCACATGCTAGGACTCAGAACGGCATATCTGTTATGTCTCACCCGATGGGAGACTCTGAGTGTCTGTTGAAAGGGTACCTTTATCCCTTTC
CGATGAGGAGGAGATTGCAATTTGGCGCTTCTCCATTCAAGTGCTGTGATTGGCTGCTGGCATCACTTTCCAATCCACGCGTGCTGTCCGAGGA

LG21

ref-70309_30

11.578

TCATCCCCTCATGTTGGCTGACTTTTTGAGCTCACACAACCAGTAGAGTACAAATAACTTTATTGCGATAACTTTGCAATTACCAGATGTTTTTAGTTTTGTGCAACAAATAT
TTTATTTCCAGAAATAAAAACATTCATTTTCTCCATTGGAAAAATTGATTTTGAAAGGTAACTTAGAAACCTTTAAAGACAGACCTACTGTGAGCTACGATGTTGTTGCGGG
CTGA[C/T]GGCTTCAGCAGTAGCAAATACCATCGCTTATTTCAGATCATTTTTAAAATAATTGTGTTTAACAGTGAATTTCCTGGTGGAAACACTACATTACGTGCTGAAATT
ACACCAATCAGAGTAAAAAAAAAAAAAGCAACATGCTCCATAATAGGTCTTTAGATCCACCCACTCCAATGAAGCACTGTCATTGTATGACGTAATT

LG21

ref-15435

11.595

GTTTCCCCGTCGACCATCGTGCAGCTCTTCT

LG21

ref-73419_28

11.979

CCAGACAGTAAATACTCAGTAAAGTTAGCGTCAGGGTGGTAAGACAATTTGGCAGACAGACGAGAAATATTCACAGGAGTCGACAAGTAATTTTTTTAATTTTTATTTTGT
GATCTTTTAACAGGGCATATGATGCGGGAATGAGCCCCTCCACAGTAATTGCAGATGTTCAGAAAGCGGCACCACTGTCGTGCGCAT[C/TJ[CCCACGAGTTGAAGTTAATG
CAAACTTGATCGCGGGAGTTGAACGTGATTTTCTTAAAATCCTTTGTTGAAGCGTCGAAATTTGCTGGTCGTGGGACGTAACTAGTCAATCTTTCCTGTGATGGAACTGGGC
AAGGGGAATATATGATATGGTGGAGTGAGCGAGTGATCTG

LG21

ref-19546 1

12.125

TTGTATTGCTTCCTAGACAACTGCAATAAATTACAATAAATTAAACAATGAGCATCTCTTCTCATCCTGGATTATTCATCTCTCTTCCACCCTCTTTGATGTTTGTTTTTTCAG
TACCCGATGTTCAGGAGGTCTGATGAGAGGGGGCTTATAATAGAGATGTGCATGT[A/CJCAGTAGGCTGCATCACGGTCGTCCAAACACTTTAATATCAGAGACGTGATAA
ACAACACATAAACACAGATGCATTCCAGAACATGACTGTGAGAAACTGAGAATTTGTGAGACAGTTTCCATGTATTATTGAGGACTTCAATCCATATTTTCATTCCCTCATC
CTGTTTATGTGTTTTTCACTTCTGCAATTGCATGTA

LG21

ref-51093

12.451

TGATAACATTCGAAGCGGGTGCAGTTACTAG

LG21

ref-11467_8

12.526

CACAGGATCCCAACCTCTCGCCGCCCATTGGCTTGTATGGGAGGCCATACCAGGAGTGTCAGATAGGGTCCTGAACACGATCAAATGAGGCTACTCACTCTAGTTTCTCAG
ACCCCCCTGAGACAACCCCATCCCTTTCCCCCTGAGACAGAAGGGGATGCGGATCCTGAACTACCTTGATGATTGGCTTGTTATGGCCCAGTCGAG[C/T]GACGACCTATGT
GCACACAGGTCTCTGCTCCTCAGACACTTAGAATCAACCTGACAAAGAGCTTACTTTCACCCAGCCAGTGAATATCCTTGTTGTGTGCAGTATTAGACTCTACTTAGATGTG
AGCCTGGCTGTTGGAGCGCTTGCTGAAAATTCAGGTACTCGTGAAATCTTTCAAAGCCAGGGGGCCTTTGTCCCCTCAAGGTGTTTGGGAGATTGCTGGG

LG21

ref-64041

12.783

TGACGGGTCCCGAAGCAGGTGCGTATATATG

LG21

ref-14713_30

13.233

GAATGACAACTGACCAAGGGGGAACTGCTGGGATGTGGTAACCCAGTGGAGCCGAAAGGCCGAGGGTTTCTGGTAGAGCTGAAGGTGGGAGGAGCCAAGGTGGAGCTGA
CAGGTTGACAGGCCTAGACGGAGCAAGACGATCTGAGGCTGGAGGCAGAGCCACTGGATCTATCCACTCAGGCACTGATAGTGATTGTAGGACCTGAGGCTCGACATGAC
TGCTTGGCAT[C/TJIGTAGGAGATGGTGAAGGGCTGACAACCTCCAGCAGAGACGGGGCTGGAGGACTGGCTGAGCAGGGCGGTGATGGAGGCAGATGAAGGCTAGACAG
GATTGAAGGTAACACAACATTGTCCATGCAGGTGTTTGTGCTGTCTAAAATCAGCGATGAAGGTTCAGAAGGAACAAATAGAAGTTCAAACAATCCATGGTGCTGTC




LG21

ref-58175

13.485

TTTGTCTCAGCCTGTTGTCCTACAACTCAATCCGAAGTGGAATAATTCCACTTTTGAGTGGCGATGATGGCTTTTAGAAGTGTTTGCCTACTATGAGTACGGCTAAGCTTCC
ATCTAAGCTTCCTTTTTTACATGGCTTTCTGTAATGCGGCTTCTGCCTTGCACACTATGACGATTTTGCAAGCCTATCAAGCTCATTTCAAGAGGGACTTGAATGAAGGCAC
AGCAGTGGATGCCGAGGCTGTTGGTGCTGTAGACTTGGCACTGAGGGCTACCAAGCGCGTAGCTTGAAGAATGATCGTCGATCCTGTTCACTGCCTTGTTGGTTCGTACTG
AAATTTGTACAGGAGCATTCTTGGAGCAGATGCA

LG21

ref-34492

13.684

TACATCTACACGAACCAATTGCCGTGCAGTT

LG21

ref-55123_7

13.794

TTCCCC[A/G]JGTCCGAAGCCTCTGCAGCAGCAGCA

LG21

ref-49051

14.592

TCGGTCTTAAAGGGACAGTAGCCTAATTAAATATTTGTCTGTCATTAATGTTAATAAAACAACAAAAGATGTTAAATAAATGTATACATGGTAAATAAACCTACTGTATCT
GAAAAACAAGTTTATTTAATTTGTATCTTGTGAAGTAATGTTTGTTTCATTAAAGGTATCTTCATTGTGCATTCTGCTCTTTTTGGATCGTTTATACATGCTAAGTGTGACAA
TATCCTATATTTCTCATTCATTCTCTTATCATGTGCTGATATAACACTGTTTAAAGAAATATACGTATTTCATGAGATGTGAAAACTACTTCATTCCTCCAAAGCACAAGAGT
ATATGATTTAAATAGAGAGAGTCACTTTGC

LG21

ref-10754

14.633

TGTTAACATGTTGCTAAGCTAAATACTTGAGACTCAAATACACATAATACAATACATAGCACACACATTTGGTAAAATATTATGAACCTACTCTTTTTACACACTTCGGCTC
TGCTTGATCTGCTATCTTGGATTGGGTTTTTCCACCGATCTTGTCTCAGTGATTTCTGGGATTTTGGGCATCATGTGCGTAGCAAAGTGGTGTGGAAGTTATTATTAAACAAT
TCTAATATTTTGGGTTTGCCAATTATATCTGTATGTCATATCCGTTGTGAAAATAAACAATTCTAACACTTTGGGTATGCCAGTTATATCTGTATGTCATATCCGTTGTGAAA
AAGAAGTGTCCTCAGTAGTATATTTTTTAAA

LG21

ref-72476

16.129

CCATACTCCACGAGAGGCCTGCTTTAAGGCC

LG21

ref-21483

17.025

Chr17

22664820

AACGTGCAAAGACTTAAAGTCAAAACGGCCTTTACAAAAAAAAGGTAAAACAACAATGTCGGATGATTTTGAAGTAGGAGAAAATGAGATTGAGTTTTTAGCCCTACCGC
AGTACTTCCGCCTATGTCACGTGTGATCTTTCCAACATGATTATGTCATGTGTGGAGCAGTGCATACGCGCATACGCATCGCAGAGCAGTGCAAGACGAGTATTGAGATTA
GTGTGGTCAAAAAGTATATCAATTTTAATATTTTTTTTTAGAAAATGACTGATCATTTTTCTAGATAAGACCCTTATTCCTCGGCTGGGATTGTGTAGAGCCCTTTGAAGCTC
CATTGAAACTGCAATTTGGACCTTCAACCCATTGG

LG21

ref-68044_23

19.569

AGCTGGACATCGATGTTGGTGC[C/T]JGTGAAGGAC

LG21

ref-48774

19.977

CTGTTGTTTCTTAGCCCCAGGCAGATCTATGCTTATGTGTTAGCCTTATAGGCCCGCAGCTATAGTTGGCCTGGGCTAGAACTAGGGTTTAGGCGATCTGCTAGTAGCATTT
TACGCCCTTTTTATACTACCCCTGTTATGTGAGTGTAGTTTTTCCCTAGTTCTGGCCTCCTCTTATCAGAGTTGTCAGGCCAAGGCCGATTGTCCCTTCGGTGTAGGTGCAAA
ATAGATAGCAGCTAAGGTAGCAGACTATTGCTAAGTCCCCCTGGTGCCGTTGTCACAGGCGGTGTAGGCCCCTTTTCACTATGTGAATAGAAACTTTTTTGCTGTGGCCCTG
CTCCCCCAGAACTATCTAGTGGTACTTTGACTTCAGTTTTTTCCCCTGAATCCCTTGAACTATGTTCAAGCTTGAGTGATATAGTTGTAGCTTT

LG21

ref-26681

21.906

Chr5

13494938

GCCTCAACAAGTCATGTGACTAAAGCATTGGCTCAGATGATTGGCTACTACTGAACACCCTTGCAACCACATATCAATGCCATAGCAACTAAGCAGAACACTTTAGAAACT
GCATATCAACGCCTTGGCAACCCAAACAACCACATAGAAACACCCAAACAACAATCAAGAACACCCTAGCAACCACCTCGAACACTCTAGTGAGTAGCTAACAACCATCC
ATTTACATTTATGCATTTGGCAGACGCTTTTATCCAAAGCGACTTACATTGCATTATACTATACATTTGTATCTGAGTATGTGCAATCCCTGGGATCAAACCCACAACCTTG
GCATTGCTAGTGCCATGCTCTAACCACTGAGCTACA

LG21

ref-1993

24.109

AAGTTTCCCCGCGACTTTCCTCAATGATTAAACTCTTTAAACTGTAGCACTGATGTGAAAGGTGTGAGCTCTTGCTCAAGGTGGAGCTGACTGCTGTCACCAGAGTTAAATC
TTTCTGTTCCGCCTCTTCTTTATTTGGCTGAACGGAACGGGCGTTGCAAAACTCATCGCTTCTATAATCGCATCGCTTCACTCCATCACCAAAACTAACGACTGCTATTCCGC
CCCCTCAGTCCAAACAGGAAGTTATAATGTCCACTATTTTAAACAGGCCACTGTAGAACTTCATACTTCACACACGTTATTTTTTTTTCTTCATCTTTTGGCAACACCCGTAT
ATA

LG21

ref-14704

24.856

TTGCCTCAGCCTGCTTCTGGACAGCTGAGAACTTTGGCCTGGTAGACTTGCAGGGTGGCCACAGCATGCAGGGCAGAGGAGTGGGAGGTCCACGGGAATATGTCCGGCAG
AGAAGCTCCCACTGTAATCCTTGGTCGGCTCTGATTTTACACACAAATGGTGGCTGGTCAACAGCAGAGGAGCTCAAGCCTTTATGAGAAAGGTGAGATGCGAACAGCGT
GCCGACATGGAACCACCCACAAACACCGTCTCATCATGCGTATGCCCAGGCGTGTGAGATAGCAATCACGGCCATCAGATGAGGACAGATAATGGCCGCATTCAGAAATG
CATCCAGAAATGCTTGCTCTTTTATGGAAAAATGCTCTCTTAGTGCTGAAGCAGACAGGGACAGTCGCTGCACGGCATGCAAGACCCACTTCAGGCAGTCT

LG21

ref-46221

26.084

ATGCAATGTCTGCATTATTCGATTCATCTCAATGAAAAACAAATGCTAACTGATAGCTAAATGGGCTGGTCATGATTTATGGGGCTGCGCCTTCTCTGCTCCGTTCAATCCA
CACGAATTATTCGATTATTATGATTATTCTACTGATTTATTAGTGTGTTTAGGTTTACAACATAGTTGCAAAAAAGTCGCATTGCAGCAGTCTGATTTAAATAGGGATATAA
AGGTCATGGGAATTTTAAGGGGATTTTTAAATTGTTTTCCAGGCATGTAAAGGTCATCAAAATAAATTTAATATTTGAAAGGATTGGAATTTATTTTAGCGATTATATATTT
GTCTATCTCTGCTCTGCTCTGCTCTTAAAATAA




LG21

ref-58156_18

26.65

AAATGTCCTTTGAGATGTGATGGAAATGACATTTGTACAGACAAATAGAGCGTGCAGGTATGACGTCAGAACCCGGAAAAGTAATTCGCCACTGGTTTTTTCAAGATTTTC

CTATGGGGTTTTATGCTGCCTTCACGTGCTATCGGAAATTTGATAATTCCCACTTCTGAAGTCGTGATGCAAGCT[C/TJATCGCATTCAAGTTTCAAAATGGAAGGGCGTTCA
TGTGCAATTTCTACGTAGGAAACTCGTATTTACAATAATTCCGAGAGCACGTAGTAAAAAGCAGCATTACAAAGGGAGTTTTATCAATTTATTAATAAAATAAAGCCTGTG

GTAAACATAACTTGACGATACTTTGACGTTTTGTCTAC

LG21

ref-9004

27.563

Chr25

12299241

TGAATTGTGATTGCATTATTCAACATTTTCTATCGCATTCTTCCTTCTTTTGTGTTCCTATTATGCGTCGCGTTGACCTGTCCCCATCGCAAATGATCCACATTGCTCCGGGTA
TGAGAGAATTAATTAGATAAAGAGAGAGAAGAACTAAAACATTTACCACAACAAAATTGGTTGCCGACAGAGATGTTATGCCATGCTCTTTCAGTCCGACCTCGTCGCGA
GCTTTAATAGCTGTCATTGTTGTGGCTGTTAGAAAGAGACAGTGTGTCTTTCATTGCAGTCTTTATCGCTCTGGTTTAAAAGGTGTTACTGAACCCGAACCATCCATCATGG
GCACGCTTTGTAAAACATGGGATATCTGTGTGTTGTCAATTGAAAACCTGTGCTTTCTCTCCAACCTATAGTGACTTATTAGAAGGAACATTTAA

LG21

ref-17802

28.091

Chr25

18503481

GTAGCGTGTAGCATAGGCCACATGTGTTTTGCAAAGGCCCAAATTGACATAAGGGTTTCATCATATCTGCCTCTTAATGTCAGGAAGGACGGCTCATGCCAGCTACTGATA
ATAAGCCATTTGAACTATGTGTTAATGTCTTCCAAGATACTAAAGCCCTGTTTCCACCTGGTATTAAGATGCGTTGTGATTGATCGGATCACAAGTAGACGAGGGAGACGC
ATTCCTGTCCACACCTGGTGTTTTAATCTCTTTTGACCATTTCTGTCCTGATTTCTTCAAGGGGAGGTGCCTAAAGGTGGGTAATTGAATGGGCTTTTTCAGATCTTTCCATC
TAATAGACGAAATAAGCTTACGCAATTTACATATGAACCCAACCGGAGACAATGGAAAACATAAGGAGAGCAGGCAGTCTTTTGAACTTCGATCAC

LG21

ref-13634

29.449

Chr25

14150388

CACACATGCAAACGTACACACACACAGGCTCATATTGCATTCCGCCAGTCTATATTAGATATTGGGGCCGCTGGGAAATATAAAACACCATCTTGAGTTTTAATCATGGTT
TATAAACAAGACCAAATTCAAAGCATGACAGAGTGATGGATTTCAGTTCACCACCCAAGTTCAAACCTGCGCCAGCTTCGATCGAATAGGTTGAGCTCTTTAGTTTGAGGT
ACACTTTCAAGTGCAATATAATGACTATTGATTTATTGAGACAGTGGATACCAGCTGCGCTGGCCGGCCCCTCGGAGCCCTGCGGAATTGTTTGTTATGTATAAGAGTCCTT
AATTGGGTGAAAATGTCTATTCATCTTTAGCTCCG

LG21

ref-20288

29.722

GTGATGGCCACGAGATGTGTGCAGCTGCGTC

LG21

ref-30382

29.803

Chr25

14147646

AATCTATCGAAATCCATTGGGTTTTGTTTGTTTACGTGCGCCAGCCACCATGCCTGTATGTTTAAAACAAGCACTGTAGTTATGTATGTAAATGTACATCCCATTTAATGCC
ACCCGTTGGTTACCATGGTTCCCAAATCCGCACAATAATTGGCTTAAGGGATGTGAGTTTGCCTTGTGCGCACTTGTCGCGGTTGAGAAGCCAAGGAGGTCTTGGAGCCTG
GCTTATTATCGACTTGGTAAAACATTTGAAATGGCGCAGATTTCAAAGAGCACTCAAATATTGTGTGAATTATGGGAAGGTATGCATGCACACATGCAAACGTACACACAC
ACAGGCTCATATTGCATTCCGCCAGTCTATATTAG

LG21

ref-17195

30.162

Chr25

13714437

CAACTTGATGTCACTGCAGTGTGAGGTCGTCTCAGTGTACTAAACTCCTGAACCCTGCGATTAACATCACTGAGCGCGCTCACAAATTCACTCAGAGGGGCTTAGGGGGCG
AGACCCCCCCGCATTCTTAAGACGCTTCATTGCGTAACTGTGGAGCCGTAAATGTTGCGTCACAGAGTGCAGTTGAGTGGAAGAGCCTTTTGGTGGCAACATCTAGTCAAA
ATAAGAAGATGCCTCGATGGCAAGAATCCATTGATAAAATGATAGAAATTAGTATCAGAATATTTCAATATCATAATATTTAAAGATTTCAAAATATAAAATACTTAAAAT
ATTAAATTAAATTGACCCCCTTAATCCTTTATTGAA

LG21

ref-24509

30.65

CCACAAGAGGATAGAGAAAGGTAGGCACACAGGTGGGACCCCCACTGACTTTCTCCAGCGACTGTGGACTAGCTACTGACTTTCGACTTCGAGCCTGGGCAGAGTTCATA
GCTGGCCTGCTCATTAAGCATCTCATGAATAATTCATGAGCAATAACTCAGCAGTCACTGCTGATCTGAGCACCTGTTTCGCGCGGCGGTTCAAGTGCTGCAAACGTTGTA
ATACTGTGTTTGTGTCGTTTTTTTTTTAGTTTATTTCTTCACACTAAAGTTTGTTTTTTTTTATTCTAAATTACATTTATGCCACGCGGCGGTTCAAGTGCTGCAAACGTTCCA
ATACTGTGTTTGTGTCGTTTTTTTTTAGTTTATT

LG21

ref-41323 31

31.605

AAGACCCTGTCGATGTTTGTGCATGCTTGC[A/G]C

LG21

ref-38760_30

31.68

Chr18

14180136

TTCACGTCCTCAGACTCTGAATTATGCGTTTCCATGTCAACAGTATCAACACCGACATAAATCTGCAGCAGTCATGTACAAGATCTCTAAGTTGTTTATGTTCATTATTATTG
CCGAGAGCAGCTGTGTATGTGTGCATTCAAGTGTTTTGGAGGAGGCGTGGCTTTGGGCGGCGATTTGGAGGGAGATCGTATGCTTT[C/TIAATGCTAGCAGGCTAATGTTAG
CATTCCTAGATCACCTACTGCACCTTTAACTAAGAAAATGAACAGATACTATTTAAAAACTTTGATTGCCAAGTTTGTTTAATATGGGGCCTCACTTAGCGTTTTTATGCAA
ACAAACTTGTGTAAAAACATTTATATGTAAATTTCG

LG21

ref-34627

32.188

CGATTGGTTTTGCTGGATTACGAGATCTTAATGACAGTCAGTTTAATTCGGTTATGATGTTTCAGTGACAGTTTTGTTGGGTTATGAGATCTCAATGATGGTCGGTTTTATTT
GGTCATGAGATCTCAATGACGGTTGGTTTTGCTGGGTTATGAGATCTCAATGACTGTTAGTGTTGCGCGTAACGGTCGGTTACGAGATCTCAATATAGTATGTTTTGTCCTT

TTACCAGATTTTAATGACAGTTGTTTTTTTTCAATAACGCAAACACATTACCACAACAGCTGGAAAAATCAAATATACACTTAAAGTTAAGAGGCCAACTAATGGAAACAC
CAATCACCATCATGGTAACCTCAAATGAAACAA

LG21

ref-58644

32.485

GGCTTGTGTGCGATATGTGTGCGTGTGTTAT




LG21

ref-11263

32.671

Chr25

12067520

GATTGAGTTTATGAAATGCAATTTTTCATTCTGATTTCTGGAGCTGTGAGTAGAAAAGAATGTCTTGTGCTGAAATGCATGCCATGTCTCTGCAGTGGCCACTAACAAGGGT
GATTGCATTGCCAGCGTTTAGTGTGTGTGTGTGTATTTATGTGTGAGGGATGTAATCAGTGTGTTTTGATCCTCGTTCAGTGGAATGTAAGTGTTTGACGCTGAAAGTGCAG

CCGTTGATCAGGCAACTGGAAGAAGCCAGTGTAGTTTAGGGAGTTTGTAACACAGTCAGACAAGTAAATAGTGGTGGAATGGTTTGTTTTATATAGAGCTGCACATTTAAT
CGAAATTAAACCGTATGCGATTTGGCCAAGGCTGCGTTATTTTTTTTATGCGCAGATTGTCAGTGCAGCATGGCTCTGTGATCAGTTGTAAATGCT

LG21

ref-55207

32.982

CAAAGCTAAACGATTATCTTGCCACTCGCAA

LG21

ref-37292_5

33.092

Chr25

21459684

GTAATTTTTAATTTTCAGTCTTTTTGATGTGTGCAACTGTGATGCATAATAATAAAAATATTTTTTTAATTTTCCATTTTTATGATCTGTGTATCTGTGTTGCATAATAATAAT

AATAATAATAATAATAATAATAATAATTTCAATTTTCAGTTTTTAAAGATGTGTGTAAC[A/G]JGTGTTGCAGAGGCGTCGTACACTCTCCTGCTGTACGACGAGCTGCTGGA

GTGGACCGAAAGGCCTCTCAGAGAGTTTCTCACGTACCCCATGCAGAGCGAGTGGCAGAGGAAGGAATGCCTCCATCTCACCATCATACACAACTTTGACAGAGGGAAAG
TGAGTCCATCTCTCATTTTAAGATGCACTCCACCCAC

LG21

ref-53323 7

33.14

Chr25

10071047

TCCAGCCACAGCTTTGGATGAAATCAACTGAAGATAAAATGAACTTCAAAAGTTTGATTTCAATTGGATTAATTTCAAGTGTTTGTTTAACTGAAATCATGCCAGTTTTTAC
ATAGTGTAGTATGAGTTCAGCCAGTCTGGCATATTAATAGATTAAAGACTAAAGTAGACATACTGTATTTGATATTACGGTGTATTCAACCCAG[C/G]JCAACGAACATAATG
CAAATATGGGATCATGGAAAACGTTAACAACGTACATTACATTTTTAGAATGGATGAGGGAACAAATAACAAGAAACGGCAAACTCAAACCACACAAAGTGTGAAAACA
GCAAAACATAGTCCAAACTATTTATCATCAATATAGTTACAACAGACACCCACCAATTTCAAAACTGCAATGACACAAATCATCCAAATTAGTCAATGTCAT

LG21

ref-73077_32

33.413

TTATGGTGTGGGTATTTGTTTTGCATCATTGCATATGAGCCAGTCATTAAACGTGCCACTGACTGGCTTATTGCACAACATATAGTATAGTGTTTTAATAAACTACAGCACG
CCATAAACATAATTGCATACATGAGTGTTTCTTCATTCTAGACACTTTGATGTGTTTTATTAAAACTTTTTATTGAAATTTTTTTTCGTTTTGTCATACGAAGGCTCTGCCTTG
GAAACT[G/T]TTTACTATTTATTTGCACATGAATCTGTGGAGAAAGACAAGATAAATATCAAAATTTTTATTGTGTGTCATGTCCAATCAAGCTGTAATTTGGTAGAACTAT
GCAAAAAATTATGTTATGTGCATTTAGGAAACACACATTGCTAGCTTTCAAATTAGCATTAGCAAGACCAATTCTAACAATTCCACCATGTCATTT

LG21

ref-53323_9

33.729

ACCCAGGC[A/GJACGAACATAATGCAAATATGGGA

LG21

ref-53270

34.151

CAGACCGGTACGATATCTTTGCCAGTCTTCA

LG21

ref-33022_9

34.624

GTGCGTGTTAGAAATCAGGAACGGTGACAGAACATTGTGCTTGATACGTTTTTTGTCGTTTTTTTGTCTTTAGCCGACAAAGTTTAAATTCCATATAGCTAGCGCGCTTCCC
ATAAAAGTAGGCGGTCTTTTATGGCAGTTTGAACGCATTTCACCACATCAGCATTTACACTATGA[A/TJAGCAATCCAGTCGAATGACTACCTTTGGAAGTGGTCTAAAGTG
GACAAGCTCAAAGCATTTTAGACCTCGTTTACACATGTATTTAGCGTTGTCCACTTGTGATCCGATTGACCAAAATCTGACTTATGACCTGTAACGCTGCCTGAATCATAAT
CATGCACTGCTCCTGGTTGGCCAGAGGAGAACTGGCC

LG21

ref-38402_4

34.692

CAATTATTCTAAAACGGTTCTACAAACACACAATACAGTTTAAAAGACTAGTAAAATCAGTGTTGTTTTATATGGTCAAGCAGCTCTTAATTTAACACACCCGATAGATAT
ATTTATATATTATTATTTCAACAATGCGGCTTTCATGACTGAATCAGCACATCACATTGTCAGATGCGCTCGGCCTCTTACAAAACGTGTTT[A/G]JAATGAGCGAACCTGCTG
CTCCTCGCTGCTCGCCTCCACTTCACCGGACATCTGGTCAAATTAAATGCAAAAAACAAAAGAAAACAAAACACAAAAAACGGAACACTTGGCTTTACTTCGCCCTCAGA
GAGCCGTCAGGCGATATCGTTAACTGGCCGTCCGCTGCTGCTGCTGTCTTGAAAATCCGAAATGTTCTTCTTCGAGAGAAACAGAGAGCGGCGCACACACT

LG21

ref-42704

35.207

CACTGCTCTGCGATGCGTATGCACTGCTCCA

LG21

ref-38311_26

35.406

ACAATTAAAGAACTCCAACGTTTCTTCGGCTTCTCCAATTTCCTCTGTCACTTCATCAAGAATTACAGCTCCATCGCCAATCCACTCACCAGCTTCCTCCGCAATAAGCCCA
AGTCTCTGTCCTGGACCCCTGAAGCCACCAACGCCTTCAACGCCCTCAAGGAAGCCTTGGAGTTGGAGCAGTGTTGTCCCAGCA[A/GJCAGGGGTCCCCAAG

LG21

ref-18211_8

35.479

AATTATGCAAAACACCAAAAATACAACATTTTCTGCACAATATATCAATACCATATCGGTTATAGACCGATATTAGAGTTTTCTTTTAGTTATTGTTTGATATTTGACATAT
AATTGAAAACCAACTAACAAATATAGCTGCAAGCAGCGATGAAGGGCCCAACCTCGGTGACATTGCCACTCTGGTGGCTTCAGGGCAACTGTGCA[C/T]JGACGAGCTATAT
GCATTTAAACTGGGTAAATGTAAAAAGACTATTTTAAAATCATTTGAATATGCCACATTTACTGCAGCAGCTGGTTCCACCATGACCACAAGCCACAATAGCCACACCCAT
GATGTAATTTAAATTCAGATGAATTTCATGTCCAGTATTTATCTCTAGGTCTTTTTTATATGTTTATTAACATAATTATTAAGCTACCTAGTTGACCTAAG

LG21

ref-31303

35.824

Chr25

32324288

TGAAGCAGATGAGCTGCTGGTGGTGGTTTAATGGTGTAGGGGATGTTTTCTTGGCACACTTGGGGCCCCTTAGTGCCAATTGAGCATCTTTTAAACACCAATGCCTACCTGA
GTATTGTTGCTGACCATGTCCACCCCTTTATGAACACAGTGGGCCCATCTTCTGATGGCTACTTCCAGCAGATAATTTGCATGTCACAAAGCTCAAATCATCTCAATCTGGT
TTCTTGAGCATGGCAATGAGTTCACTATACTCAAATGGCCCCCACAGTCACCAGTTCTCAATCCAACAGAGCAGCTTTGGGATGTGGTGGAATGGGAGATTTGCATCATGG
ATGTGCAGCCGACAAATCTGCAGCAACTGCGTAT

LG21

ref-22288_10

36.156

CGAAAAAAA[A/CICGAAAGATTTGCAAACAGCTTT

LG21

ref-31698

36.392

AACCTGGAATCGAAACTTTTGCTAACATCAG




LG21

ref-19884

36.779

Chr23

9522725

ATGGGGCGTTCACACCAGACCCGAATAAATCGCGCTATTCGCGCATAGTTGGACTCTTGAACATTTTGAGTTTACTCGCTTCATTCGCGTGTGAAATTCAGCAACACAAGA
TCCTAGGTTTCACACAGGTCCTTTACAGCCCATTTTTCACTTTTAGTTATGGGGCGTTCACACCAGACGCAAATAAATCGCGCTATTCGCGCGTAGTTGGACTCTTGAACAT
TTTGAGTTTAATCGCTTCATTCGCGTGTGAAATTCAGTAGGAATTCAACTCGTCAGCGGGAAAGTATTTGTAAAATACGGCGAATAAGCTCAATTTGCCGGCTTTAGCTAGC
TTGTAGTCTCAATATATATATTAAAATTTAGTAA

LG21

ref-47389

37.076

AGATGGCCGCCGAGTGAAATGCTTTGTCTTA

LG21

ref-72303_16

37.171

Chr25

5492901

CTCATAATCAGCGCTGAGCAGTCTGGTTTAAAAATAAGACTCTGGTAATTGTGTCCGCGACACTCGGCTGGTACCTGCTGGGACTTCAAGCAGCTGAGATTTGGCGGGTGG
AAAGAGACGATTTTCACACACTGTTGGCTTGGACTCCACAGCCAACCGTTCTTTTCCTCCGCACGACTGCACT[A/G]JCGATCGCCTGGTGCATCTACACAATCAATAACGCA
TTACAACACAACGCTTCTCACGCAATTAAATACAACAATATTACAATACAACACTTGTGTTCAGGGAAAACATGACTGTCTTTACACTGGAATTTTGTTTACTGTAAATAAT
AGGATAAGAATCATTAATTCAATTAGTTCAATTTTAAT

LG21

ref-48307

37.87

Chr25

31173641

CTCGATTTATTCCCCTCTTTTGTAAAGTCATAGAAATGCTTTTATGGATTTTTTTCTTTTGCTACCATTCTAGTAGTTTACTCAACTATGACAACTTCTGATGAATCCCAGAAA
TGTGAAAAGAGTCCAAGTTGTACTTACGCCTGCAGCCTTGTGGCCCGAAAAGGAAGGTAGCCGGGGCGCACTTGTCGCAGTTTCTGCCAACCACGTTGGGGCGACACTGG
CACTGCCCACCGCTCGGGTCACAAACAGTGCTGAGAGAGCCCTGCGGGTCACACTGGCAGGCTGAGAGAAACAGAGGACAAAAAGAGGAACTTAACTTTTTTTTTAATTG
TCAGGATTGATCTGTTTCCCGTACAATGACGTAAC

LG21

ref-61734

38.651

Chr25

14412190

TCTGGGCAGCCACACACAGACCCGTCGTTGACTTAAGCATGCTGCTGATAGGCATTTACCAGTCATGGACTAATTCCCCTATTAGCTTCTATTCAGTGTTTCAATATTCTCA
CAAGACCACATAGCGTGTGGGGAGTCTTCACGGGATGTCCAAGCAAAAGTTTTGGTCTCATGTAGCAGCATGAAAATTGCTTAACAGGGTGTAGTAGTCTTAATTAGGCTA
CTGTGTTCTCAAGTAGGCTAGTAGCAATATAAATGGATTGTATAGTTACTCAAAATGTACTCTAAACAATTTAATGATTACAACTACTGTGTTTGTATGTTGGTTAACGCTA
AATCTATTACGTATACCTCAGAGAAAACCAATAA

LG21

ref-15830

38.934

TATTGGGATGCCAGAATGTTCCCAGACAGGAGATTTATATGATGCAGGCAGCAGCTCTATCAGTGGCTTGTCTCCTACACTTGCCATGCTGAACTGCAACGCACCAACTGT

GATGTCAGCAATAGATTTACATATTAACAGATGATAGAACAGCTGCTCTCGCGTGAAATGCATGCAGAGCATATCCATCGACAGAAGATACATTAGCGGTCTGTTTTATGC
GTTGTTGTTTGTTTTAACAAAACGTATCATAGCTGCTTTGTCAGGTTTGAGATTATCCGCGGTGCAAATGTGTGCTGAACCTTGGGTGGAGAAGGGTATGGTTCGATTTTAA
CCATTACACCCCTAATATATCTCAACTAGCTGGTT

LG21

ref-50704

39.422

Chr25

14469609

AACAACTGAGATATTAAAGATGCAAATCATACAGTCAAATCTCCACATATCATAAACAGACACCCATATGAGATGCTTTGAATAAAAACGTCAGAAACCTTCTCTCTGTCT
GACCTGCTTTCTTTTTCCACCCACAATCTCTCACCACCAATACCAACAACATTCACCAATATTATGAATGGGCAAATTTAATTAATTAGCAGTGACAGAAGACGCAGGTGC
GACACAACCGAGTCACCAAAACAACCTGTCATCTATCCCACCATAGTGAAACACGCGCATGCAGAAACACCGGCACCCGTCCCCTCCCCCCTCTGAGACATTAGATTAGTG
TCAAGACCCAAAGAAGTAAAAGCATATGGGGGGGGGATCCACAGGGCAGGAAATTGGGTTTTTTTCTAAAGACCTGTTATTAGAAGAGCAGTGTGGAG

LG21

ref-16210

39.462

Chr25

14413431

TCAGGTAAAAATTTGGTTCCAAAACCGAAGAATGAAATGGCGCAATTCCAAAGAAAGAGAGCTTCTGTCGTCTGGAGGTTGCAGGGAACAAACATTGCCGACGAAAATG
AACCCCAATCCTGACCTTAGCGACGTTGGAAAAAAGTTTGAAAATGACGCGGCTCTGAGAGAAAGCCCGCGCGCGCCTATCTGTCAGGCGGGCAGAGATCACGAGCTCAA
CGCAGATTTCCATTTCAATTCGCCTTCCATTTCCAGCAAGCACTCAGACTTCTCAGAATCAGAGGACGAGGAAATAAACGTGTCATAATCATTAAACAGACTATGTAATTT
CCAATGAGTTGTTCATGCACAAAACTGAAGAAAAACTTTGTCTTGTTTGACACGGTAGCTGTGTGAACTTTATTGATTGGAAAGCTTTCAGTTGAAGAGAG

LG21

ref-59192_7

40.347

Chr25

24342206

CAAGCACACGGAGGCAAGAGATTGCAGCTCAGCACAAATGTCATAGGCAGCGATGGGGTGGTGGCCATAAGCCTATTAGAGAGTTAATAAATCAGGCCCATAGCTGTGCC
AGGAGCTGCTGTTGAGCCCGGCTTTATGAGCACTGAGCAGATTATGGCCATTGAGTTTCCAGTTT[C/T]JGCTGCATCCATATCGATGGAGTGAATGAGGAAAAACATTGACC
AGAGACTCAATTTCATTTTGGCTCCTTCCAGATCAAGGTTTGTTTATCTGACCGCCACCTGTGAAATGACAAAGTTTCATGCCAATTAATTTCAAAATCATTTTAAAAAGAA
TACTGTGCTAAAGGAATATTTTGGGATATAATGTGCTGT

LG21

ref-2607

42.152

TCAAGCTCCACGACCATCTTGCCTATCATCT

LG21

ref-39824

42.497

TGTTGAAGCTCAGTCCAAGGACCTGAAGATTAGGTAACGCGTATTTCCTTTGTGCGAAGCAGACTTGTTAATAGGGATTCACTGTTGGATCTTTCACCTGAGGCTTAAAGG
AAGAAGCTGACGGCAGTAATCTGATAAATAAACACAGAGGGTAGGATCAGATGGCCCTAAAAAATTCAGCACAAGTGTCCAATGCAGGATTTTAGACTCTGTGCTGAGAG
TCTTAATAGGTGCCTAAAAGCACTATTAGGCCATATGTGTCGAAAACACATGGCCTTTTGCATTACGGTGCTGATTATGTTTCAGACAACTTTTATTGAAATGTTGGTAACA
CTTTACAATAAGGTCTGATTTGTTAACATTAGTTCT

LG21

ref-9497

42.627

GTCTCTGTGTCGATTGCGCTGCCTACTTCTC

LG21

ref-13178

44.004

ATGTAAGAAACGACAGGTTTGCCAAATGAAG




LG21

ref-59625 23

44.674

Chr25

12030531

AATCATTTGTTGTTAAGTGCCAGAGATAAATAAGCGATTAAGACTCGGGATTCCTTTAGGAGTGTGGCAAAATGGCCTCGATTTGCTAGCCACCAGATGCTAAGCGGGACT
TCCTGTCAGTGGACGAGAGGGGAGACCTCTGGGAATTGCATTTCCACGACAGCAAACTACAAGTGCATGCATTTGCATCG[A/G]ITGACAAGCCAAATGCTCCAGAGGATGT
GGCAGCCCTCTCCTCAATTAAACGCTTTGTCATTAGCTTAGGTGTAATTGCATTGTAGGTAATTTAAACTAGTCGTTTGGGAGTAGCAGACGAGTAATGGTGAACTACAGTC
AATGTTGATCTCATTAATGAAATTAGAAATGTTTGTTGA

LG21

ref-5308

45.696

ATTTTTGCGTCGATAGTGCTGCCATTGAAAC

LG21

ref-53161

46.079

Chr25

10456396

TCGTCTGTCCTGGGCTCTGTGCAGCTCAACTGGGGCGAGGGAGCGAGCTTCAAGAGTTACGCTTACAGGGCATCTAAGGTGAAACACCTGTTAGTTGCTTTGTGGGGAAAA
TGATTCAGTTGCAGTTCAAATTAAGTACTTAATTTTGCTTTTTGAATGTTTTTTTTTAATAAAGAGCGCCTTGAATATGGTTACAAGGTGTTTGGCTACCGATCTGGAAGCTG
AGGGGATCTTGTGCGTCGCCCTTCACCCTGGTTGGGTGCGCACTGATATGGGCGGACCAATGGTGAGTGTATAAATGTGTTTTTTAGGGCTGTGTATGGATTCCTTGATTTC
AATCGATTCTCTTTGTGATTAACTGACCTCGATTCTTAAATCCCAATAATCAACCTTTTAGCCTTTGTTTTCACTTGGTTGAACAAAACTTCAAT

LG21

ref-1335_15

51.245

Chrl6

45481583

CAGATTTAGAAAGGAGTGAACTGGAGTGAATATTTATTTATTCATGACATTTTGGAAGGAATAAATTTAACAGAGATCATCATGACCTTATTATGGTCAATAACAATGACA
AATGCCACCATGCATGTATGCCGGTTAGTTTTTATGTTAACGCAACTGTGTTATCCAGTTTCAGTGACAATTGTATCCTATTATGGTCACTTACTGGGACGAT[G/T]TTAGTG
CATAGTGTGACAGAATATTGTTGAAGATGGCGAAAAGTTGTTACAGGCACAATATGTACGATTTTTGGATTGAAATATCCAAAAACCACTAGAACAGTGTTATATATTTTG
TTGACTTATGTACTAACATTATCCCAAATGTTTCCAAGAATGTTTAAATCCAGAGAAATAAGCAATTTTAACCAGAACACGTTGCCTATGAATGACAGCA

LG21

1ef-47596_6

54.453

Chr25

2706640

CAGACCACAGGTTTGAACTATAGGTGAAAGAATCCGAAAGTGTTTTCCCAATCATCCATTACATCGCTGTGGACCAGAACGTTAGTGTTGTCATTTTTCCACTGCCAGAGTT
CATGGAGTCATAGAGTCTTTTGGAAACAAACAGGAGGGAAAGTTGGTTGAACTTCAGCAGGCG[C/TJIGGGGCAATTGCTTCGCATCACATTTCACACTGTTGAGCCTTTGCC
ACGTTTGCTTGTAACAGTGGGGCTTTATTATTGTAATTTGATTAATGGCAAAGTCTTTGTCGGAGCCTCTTTCAATAGCGCCATTGTGTCAATGGACCAGAAGTGACTTCCC
CCTCCTGCTGGGTCTCGAAGACTGCTGAAACCGTCGC

LG21

ref-19870

58.533

GAGGTCGGAGGGATTGTTCTGGCAAGACATTTATAAACGTCTACATTCAAGTTTTGTACTTCCTAGCCTTTCCCTATGACTCATATGAATGCTGCCAGGTTTCCATTTTAAAT
AAAAAATGGTTCCTAATTGGGCACTGATTGAATTATGCTAAAAAATGAACTGAATAAATATGTTTTTGCAATATGATTTTACAATTTAAAAATGTACAAGTGAGCTGCCTA
TATAGACAGCATTTTAAGGCATATATATATATAAAAATAATACATATGCATTTTTTTTTCATTTTACATTATACATTTATTTCATGTTTTTTTATATATNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG21

ref-2610

60.962

TTAAACAGAGCGAAGGCATTGCGACACTTAT

LG21

ref-4526_17

63.19

TTCATTTCTTATGAAGTCACTCAACTATTATGCAAACTTCACCAGTTTGGTTTATTTACAGAAGTGGATTCTCTCACTGGGATTTAACTTTCTACTCAAGAGGAAATCAGATT
CCAAATGGAACTCCTGAAGGTCGGGTCGATTCCGCAGCCATCTTCAGTACTGGATTAAAGGTCACAGCATCAA[C/T]ICTCGTCATGATGACATCAAATAAGGAGGACGTGA
GGCCTGAAATATCCTTTTTCCAGGCATTGTATTTGGCGGCGTTTGCTTTCAATTAAAGAATGTGTGGAAGGATGTACCTTTAACCACAAATATACATTCCAAGGTTCAGACG
AGGACTGACATTGTTGTCCAGTAGCCACTATTGTGTC

LG21

ref-58776_5

63.278

ATAC[A/G]JCGAATCGATGAATATGCTAATTAGCTC

LG21

ref-34396

66.746

AGAAACACACTGTTAGCTCTGCAGACAGACAGGCGTTATGCACTGTTAATTTGGTTCAATTGGCCACACGAGCAGAGCGCGGCGTAGGCAGAATATCAATTTTGGAAAGC
TTGATGTTCCGCATCGATGAAAACAAGAAGGGAAAAGGTTCAACCACAAACAATGACACCATCTAAGAGGCATCGGCATCGAAGGAGCCAATCGTAGTGTTTGCTAACAG
ACGGAGCTCGTTGCCAATCAGATGTAGCGGTTGATTGAGTGGGCGGAAGGCCAAATGGAGCCCCGTGGGAAATGGGATCATCGCAGGGAGTTTCCCTTCATCCGACGGCC
CTTAGCAACAGCCTCTCAGTGAGAAATCACCTGTTGCTA

LG21

ref-39835

75.614

GCAGGATTTACGACAGACATGCAACACCACA

LG21

ref-60893

79.096

TGTTTTTAATATATCTTAATTTAGTTTGTATATATACATGAAATAAAAAAAATATTACACTTATATATAAAATTTTTTGTGTATGTTTATTTTAATTATACTAGTCAAACGTCT
GGCTACACGAGACTAGAAGCCAAGTGTCCTTGTTACACAAGTAATAAATCTGGTGGAAATCCTGAATTATATTTGAGCAGGAGCTGACGGTCCAAGCGCTTTAAGTGCTCA
GCTCATTTCCAAACATTCAAAGCAGCCAGAACAGAGTAAAAGATCTCCTCACAACGGCACAGCAATTCATTAATTTGACACAAGCCCCTACAAATCCTGCTCTTTCATTTC
AGTTTTCATGAAAAGAGCTTTCACTGAGCCTGTCTGGTTAAACCGACTCTAAAACCTGATCTGAGTTCAGCTTTTATGACTAAACGGCCACTTTG

LG21

ref-42635

79.722

TCAGCCGAGTCGATTGCAGTGCGATCTCTAG

LG21

ref-15281

80.489

CTGTTGAAGACGATGGAGGTGCGGATGACGT

LG21

ref-849

80.557

ACTCCTTTAACGATGAAGATGCAATTTTCGC




LG21

ref-67967

81.035

Chr25

2089063

GCTACCGTTATAGTTGTGCTGTGATTCCGCTATTCTTTTATATTTAGACCGATTTTTTTAGACTTATATTGTTATCGTTATCATCCAAGGTGTGAACGGGCCTTTAATCTTAGA
GCAAAAGGAGTAAAACAGGTTTGTTTGCTATTAGTAAGCAATGCTAGTCTTACACAACAGGCCCAGGATTGTGTTCGTACCAGTTACTGCTGCTCCCCTGCTTGGGTTTGGC
ATAAAACACCATCCATATTGCTGTGTAAAAATGAATTATGAACTATATTGCATAACTGTACCCAACGCGCACAAATTTCCATGCCACCTCCTGTAGAAGCGCAGCACACAA
ATCTCCCAGAGTTCCTCTCCCACGAACCTGTG

LG21

ref-47831

81.677

ATGGCAGCAGGTGTTGCAGTAATGAGAAAATCAGTCAAAATCAAATAAAATGTTAATTTAAAAATATATATTATTTCAGAGTTTCATGTAACTGTCACAGACACACCAGGC
TCCTCCATCACCCAATCACAGCGCACTCCTTCACCCGAATACTGATCACGTACACCTGCACCTCATCAGCACGGCAATCACCAGCAGCATAAAAGACACACTCACTCACAC
AGTCATCGTCCGGTCTCATTAGCATCTAGACTTACCTTCATGCTCACCTTAAGGACTCCTTTAAGCTACTTACCTGTCTCCAGCGTGTTCCCAAGTCTCCTTCGTTGTTCCTTG
TCTCGTATGAGTTCCCCTGTGTCAATCTCCAGC

LG21

ref-69862

83.801

ACACTTTCACCGAGACTCGTGCTGTTGTGAT

LG21

ref-36509_30

85.906

GCCGTTTGCATTCAGTGATCCACATTTATTGTTTTTGGACCAGACAAAATTCATTTCTGTTGTGTGAAATGTGATTTATACCACATCAGTAATATCTGTGGTTTTCAGTTTGA
TCGACGTTGTGCTGCTGATTCACTGAAGTTTGTTCTGCATCGACCGTCAGAAACGTCACCATCTTTGCAAAGTCCTCGTACTGGA[A/G]TTGTCCGTCAAACGCCACGCCGG
CTTCACTCAGCAGCTCGTCGACTGAGACATAAACATCATTATTATGAGTAATTAGCTAAGCAAGTCATTTCTATGCTGATGTGTTCTGAACTGTTCCTGGACTGCAGATGTT
TTCAATATGCAGTCTTGCATTTGACATAAAAAGTTG

LG21

ref-13907

88.553

TTGTTTCAGCCGAGTCGATTGCAGTGCGATC

LG21

ref-24130

93.175

TTAAGAAATCATTCATGTCACAAACTCTGTAGGACGATGCACACACTAAACTTTAAAACTTGAGGCCACAATAGCAAAATTTTGCATGCAAAAAGGTCTAGTCTCAGTAGC
ATAGCGATGTATGTAGTGTTTCTTTTCAAACCGCCTGCTTTAAGTGGGACTCGAACCCAGGTCCGCAGGCATGAGAGTCGCTTTAACAAGGAGGCTAAAGACCGCAGTCTC
TAGAGATCAGGGGAATGAGGTTTACACACATGGCTCTTACCAGCCTACATCCGTTACACTCACCCCCTAAACCTCACTCCCATCCAGGTCACGGCACCAATGGGACCCCTC

TTGTTCGATCCGCCCACTCTAAGCGGGACTCGAACC

LG21

ref-33125

97.551

AGCTTACACACGATGAAGATGCTTTATGATC

LG22

ref-25591 5

ACCACTCACATCGATCCTTACTTAGTGTTGTTTAAAAATCATCTTTATAATTCTGTTAATAACAGTTCAACAGAAAAAAAAAACAAGCAAAAATAAACAAAATACATTAAA
AATATATCATCGTTGTCCAATACTTGGTTCAAACATCAATGGCTCATGTAGATGATTCAGTATATTTTCAAATACATATTAACCAACATCTCAA[A/GJAGCACAAGCCATGT
GCAGTCCAGTGTGTGTTAAACCCAGAGTAATTTTACCTGATTACTTTAATATTATTTTACTGGATTTGTACTTTTCTCAAGTGCAATTTAAACTGAATAATTGTAATTTTTCTT
AATTACATTTCTGAAGCAAACAAACAGTAGCCTACATTTTACTCTTACTTTTCACTCCTGCAAATTATTTTTATTTGAAAAGGTTTCATTTCATGCAG

LG22

ref-689 32

0.468

TGCTGGTAATCGAGTGGTATGCTCTCCAATC[A/G]

LG22

ref-5542

1.64

GAAGAGCTGCCGAAGAGATTGCAGAGCGCTT

LG22

ref-38908

1.936

GAAGTATTACCGCACATTCTGACCATAGCTATTGTTATAATACAGTACTCATCTTTTCCAGTGACTCAGATCAAAATGATGTAATTCTGGTCAGTAGATACTGAAAATTCAG
ACGTCTGTACATGGCCTCCTGCTGTTCTTTGGTTTAGAGCTTAGTATTTAATGCATAATAGGGTGCAGCATCACTGTCACTACTTCCTTTCGTCGAACAGAGTGTGAAGCTG
TGGTCTTTCATCTCTCTTCTACAACAGAGCTCTCTACAAATAACTCAGAGGACATTACACACTGTGTCATTTCGAAACAGGAACTGTGCATGTGGTTATTCATTTAGCTCTA
CATATTTACTTGTATATAAAATCAGAAAGGATC

LG22

ref-17907

2418

TCCATCTGACCGATCTGGATGCAGGTTTCAC

LG22

ref-20484_32

3.02

TAAAACACTCCCACACACACAGACACACACACACACACTGTTCTCAGAAACTCAGGGTTAGGAACAATGACACGCAACCTTGAGGCAGTTTCTCTGCTGTTACTTCAGTGA
CAAATGTCAAGAGCACATTACTGTAACAAGAGAGAGCGTCCATGTAATGCACGAGCACGAATCTCTCTGCATTTCCTTCGCTCTGGCAAAA[C/TJACTGGACGTGCGCTCTC
AAAAACACATTGTTCTCTTATGAATCGGCTCTGCTCTCGCTCAGATATCGTGTGCGTTCTCAAACGTCCCGTGCGCTCGCCAATCTGCTCTAGAATTCTCTCTGCATAAACTT
AGTCACAATATAGTAAGACTGTGTCTTATGAACTAATC

LG22

ref-689 30

3.042

TGCTGGTAATCGAGTGGTATGCTCTCCAA[A/T]CG

LG22

ref-34428

4.228

AGGGGAGGAGCGAAAAAAGTGCAGCAAGATG

LG22

ref-47208

4.606

TGAAACTGGCGGTTATGGTAAGAGGCGTGGCATTTCCCAAACACGTTAGAAGAACTTGACCAATCACAACACACTGGTCCAGCCGACCAATCAGAGCACATTGTGCTTTTC
AGAAGGAGGGGCTTCATAGAGACAGGAACTAAACAGAGCATTACTGACAGACTGGGAAGAGAGGAGCTGCAACAATGTAGCTTCCATAGTGTCTTGCTGATCCAAGCTG
GAAAACTTATTAAATATTTGAAAGTTAATGGATTATCACATAATGATCAATATTGATATGCAGTAAACTCTTGATATTATTAAAATACATGCTCAGGAACTCCCATTCAAGC
TGTAATAAGGTGAAGAATGCTAACATTTTATTATTTA




LG22

ref-35756_1

6.933  Chr2 41272594

ATCAAACACAATGACAGGTGAATGAAAAGTAAACTCATGCAAAACATTCTTATAAACGTATGCATTACTTAGCTAATTCACTAAAGTAATGTCTCTCTTCTCAAAATCTCC
TGATCTTGTACAAATTAACTCAAACAA[A/G]ITGATGTTTGCAACTTGTTCGCTTAAACACCGCAAGCCAAATTAACATTTTTATTTACAACACGCAGCGGCGGCCTGAAGAA
AGCCTGTCATTGATATCATGATTATTACGCCTGGTGACCGGCTGTATAATGAAGCTGTGCAACTCCTTCAGGAAGATGAATTGTGAAGTTGTTGTGTGTTGTCAATGCATAG
TATACT

LG22

ref-42919

8.258

GTTGATCGCATGAAAGCAGTGATCTCGTCTTTCTGCACACTAACAAATACTTTTTATTTTTTTATTTATTATTTACTTTTTGTTAGTTACCTTTCGTAACTAACAGTGCAAACG
TGATATAATT

LG22

ref-11081_

—_

9.123

GTGCCAGTGCTTTGTTAGGGGGTTGCTAGGGTTTTCTGTTTGGTTGCTAGGGCATAGCTAAGTGGTTTCTATAGAGTCACTATGCATTTGCTAGGGTGTTGTTAGGGTGTTTT
GGATGATTGTCAGTGCTTTGTTAGTGGGGAGGCTAGGGTTTTCTGTTTCGTTGCTAGGGTATAGCTAGTTGTTTTCTAGGGAGTCAC[A/TJATGCATTTGCGAGGGTGTTGCT
AGGGTGTTTTGGGTGGTTGCTAGGGCATCACTATTCAGTTGCTAGGTTGTTAGGGTATTTTGGATGGTTGTCAGTGCTTTGTTAGTGAGGAGGCTAGGGTTTTCTGTTTGGTT
GCTAGGGCATAGCTAGGTGGTTTCTAAGGAGTCACTATGCGGTTGCTAGGGTGTTGTTAGGGTGTTTTGGATGGTTGTCAGTGCTTTGTTAATGGG

LG22

ref-11081_

9.123

T[A/CITGCATTTGCGAGGGTGTTGCTAGGGTGTTT

LG22

ref-32892

9.314

GAAGAAATTGCGATGTCAGTGCCGATAGCCT

LG22

ref-59218

10.127

ATTAAAATGACGAGATCACTGCTTTCACGCA

LG22

ref-4950

10.128

ATAGCCAATGCGATAGTACTGCAGCTATCTG

LG22

ref-8502

10.813

TGATGATGGACGACAGCTGTGCTCTCTTCGT

LG22

ref-35756_

10.885

AGTGTTTAAGCGAACAAGTTGC[A/GJAACATCATT

LG22

ref-41687

11.216

TGAAGTTTCTTTCTTTAAAAATGGCACTCCTGACGGCTTTGGCATCTGTTAAGAGGGTCGGGGGCCTGCAGGCATTTTCAATTGACGAAGCATGCCTGGAATTCGGGCCGG
CCAACTTTCACGTTATACGTGCCCAAAGTTCCCACCCCTTTTTTAGTGTTCAGGTGGTGAACTTGCAAGCATTGCCCTCGGATGTGCTTACGTAGACAGAACTCAGTGCTTT
AGGATCTCAGACCAGCTCTTTGTTTGTTATGGAGGCCAGCAGAAGGGAAAGGCTGTCTCCAAGCAGAGGTTGTCCCACTGGATAGTGGACGCTTTTGTCTTGGCTTATCAG
GTTCAAGACTTGCCATGCCCCCCAGGGGTGAAAAC

LG22

ref-22546

11.225  Chr2 57393016

TAAAGTATTTGCAGTGAATTAACATCTGTGGGTTTGTGCAGAAAACCCTCAGACCCCAGAGGTATTTTGCTACATAAAAAATGATATTGAATGGCCTTCTCTATATGAAAG

CTTTTCATCCGTGAATAAATAAAACCACAAACGGCCAGGATCGGTTTAAGCATTTTATGTTCTGCTGCAGCAGGTTCTGCAAACACTTTACAAGTGCAAAGATATTGATGC

ACCGAAGGCTTTTGTAAATCCATCTTGTGCTGTGAAAACATCAATTTAGTATAAGCCTCTAATAAGGCTCTTTCACGGACACCAAGGGGGAATTTTGGCCAAATAAGAGGC
TGTTTAATAACACATCTGAAATGTGAGGACAGTTGTGTTAAGCTCTGTGCTTAAGGAGAGTGAATCAGAGAGCGCTGGTGAAGGACACTCGAGCGTAA

LG22

ref-15579

11.468

CCAACTGCAGCGAGCCCTGTGCAGACAGCAG

LG22

ref-33920

11.507

GTGTTAAGACCCACAGACCACAGGGTGAGCACCCCCTGCTGGCCTCATTAACACCTCTTCAAGCAGCAACTTAAGTTTTCCCAGGAGGTCTCCCATCGAGGTACTAACCAG
GCTCAGCCCTGCTTAGCTTTAGTGGGCACCAGTCTTGGGCTACAGGGTAATAGCTGTAGAGGTCTACAGCAGATTCTTCGAGCTGGAGAGACTCCATTCAACCACATCATC
AGCAGTTATTCATAAACTGAAGGCCATATTCACCAGGCATGGTGTACCTGAAAGAATTATTTCAGCTAATGGCCCACAGTACAGCTCGCATGACTTTGCAATTCAGTGGGA
CTTTGCGCATATAACATCTAGTCCGCACTACCCACA

LG22

ref-52967

11.69

TGTACATGGTCACTAGTGGTCCGTTTATGGTGCTGCTTTCTGTGACACACCACTGTGTGACACATGTGACACAGCAGAGCTCAGTTGTGGTCCAGTTTCACGTGCGGGCAGA
AATCACAGAGTCTGTGGAAACATGTCAACATCAGTCTCTGTCTTCCATGACAGAGTGGACTACCTGTTGCTTGCCTGCTTGTTTGCCTTGACTCTCTTCGAAACAGGTGCTT
GGAAATTTTCATTGTCACATCTGTAAAAGAAAAGAAAAAAAAAAAAACGCTAGCATGCTGAGAACACTATCATTACCAAAACTGAATGAAATATATCACGAATAGAGAGT
ATCACATTACAAACGTTTACACTTGAGCATATATACACAAATATTTGTAAGTGACATTATCACCTTTATTTATATAGCGCTTT

LG22

ref-10823

11.835 Chr2 9089650

TTTCAAATATGAAATTTAATCAAAAGCTTGGCAAACAGCTTTAGAGAATTTGATGTTTCCCCATTCAAAGAGATAGGAGCTGCACTTGGATGCCCGAGAGGCATTTCAAAG
ATGGCCACCGAGTGAAATGACTTGTCTTAAAGGGACTTTGATCAAACTTCCACAATTAAGGTGGAGCAGCACCTCTCTCGAGTAGTGCATCCGACCGTAGTCTTTGAAATC
ATAGGCATCACAACCACGCCATAGATTAAACAGAGTCCACATGGCAATGAGGCACATAAAATCCATTTTTGTATAAGCGCCTTGTCAAACATAGAGTTCACTAAAATAACT
TAAAAGTTAAATCAAAAGAGTGAAGACATAAAACAC

LG22

ref-12978

11.882

CACAGGAACACCCATGTTGATGGATTTAAGTCTCCCCTAACAATTGCTGATGAGTAGACGTTTTCGTTCCATCCTGCCTATGTCAGGAAGACTGCAGCCTCAGGTTGTCGAT
AAAAAAACTGGTGAGTGCGAAAAGGAAACTAAAACAAGCAAAACAGAGGCAGTATTATGATCGCACTGCACAGTCATCGTCAGCATTGGCACAAGGGGTTGGATGCCCG
CCACTGTATTGCAATCTATGGACACACAACGGTCATACCTTATCTCCCCTCATTATGACCAGGTGTTCCGCCGCAATCGCCGACACTTAATGGAAACCAATTAAATAACTTC




AAAAGTAAAGGATCCAGCACCTGGGAACATGCACAT

LG22

ref-48441

11.914

CCGCCTGCCCCGACCCCTATGCCTGTTTTCT

LG22

ref-47673

12.072

GGAGAGATTGGTGTTGAGATCCCTTCCCTTGGCCACCAGACAGAAACCTATCCTCTAGTTTTGAGCGTTTGGGGGTCTCTTTTTCCTGTGGCCAGTCTAGCTGTAATCTGGC
CACAGCTTGAGTTACTACCTCTAGTAATTCCTCAATGGATTTATCATCACGTGAGGAATGCTCAGAGGCAGCACACTCGTAGAGAGGTTTGTCACCCCCCCTCGCGAACTG
AAGAGGTACCAGAGTGCGCTTCAGGATCACGCAAAGGGACGCATGGATCAGGTGACAGAACGGGCGAATGGGCAGGACCCATCTCCCGCTCGTCAGCCAAATCCATTCG
CGAGCCCATGAATGTACAGTGGGTGCTGACTCTTTGA

LG22

ref-21083

12.086

CTCCACGGATCGACACTTCTGCAAATCACCC

LG22

ref-47848_18

12.157

TGAGTTTCTGGAGCTCTTGGAGCTCCCATAGTTCATCGGGCATCTCCTCCAGACCTCGCATGGCCAGGCTGAGCGTGCTGTAGCCCAAATGTCTGGTGGTATGTTTGCGGAT
CCGGTCGACCGAGGATAAATTTTCCACGTAACTGGTCTTCCGACGCAATGGCCTCTTTGAGTCCTCGGAGTTGGACTTCCGTCCGGCGGATCTTGGTGCGACCTCG[A/G]TG
CTGCTTGCGTGCTGCTTTGAGATGTTTTGCCTTAAGAGAAACATCTTTCTGATAGAAGTCTGATAAGTTTGCCAACATGAAGCATTTGCACGTACTATAAGTTCTCAAAGTT
TCATCCCATGCTCTTGTTTGTTCACTTTAGGTCCAGTTTTGAGGTCTGAATCTTTGTGCGGGCTGGTTAAGGATGAGAATACGAGCGTTCAGAGTGACG

LG22

ref-6321

12.48

Chr2

40955709

TATTATTATTGTCATCATTCCAACATAAATCATAAGCGAACCGGCACTGAAGTAAAGGAGTTTTGTACACTAAATCCTATAAAAATCTTTTAATCCATCAAGCTTGTGAAGT
TATTAGTGGTACAACCTGTGATGGAAGGAAGTGAGAGATTTCAGAAACTGTGGGCTTCACAGAACAGATGGACGGGTCTCAGCTTCACCTCCACCTTCCGATTCCTGTGCT
CCTCCTAATGATTTCAGAAGATTTTCTCAAAGCTGTGATGGACATGAAAGCAGGAAGGGTGTCCGTGGAGGTGGCGGACCCCCCTCTGATAGCCGGTGGATTGATGTCTGG
TTGATCTGAGGGACAGATGAGGTCTTCTGCCATGGCTTGTCCTTTGCAAAAAGGGGGAACAGAGTTAGATTTATACTTGGTAAATAGGGGTGTAACG

LG22

ref-64022

13.204

TGCACTGGATCGACTACACTGCAAAAATGAT

LG22

ref-73383

13.767

ACAGTCTGATCGACTCCATTGCTGCAGTAAT

LG22

ref-56066

14.499

TGTGGTGCATCGATGAGAATGCACAAAGTTC

LG22

ref-58555

15.704

TTAAGAGCACCGAGAGATTTGCGATTGCACA

LG22

ref-49055_29

16.145

TGTAGTGAATGAGACAGTCCACTAGATGTCGCAAATGTGCTTCATTGTGTACTGAGTGTCACATGACTCTTCAGTGTTGGTACAGACACTAACGAACCGCCTGTTAATGTG
GGTCACTTTCACATCCTTCATCACTAAGATACACAAACACATCAGGAAGCTCACAGTTCAGATGTTCTGCATCCTCCTCGCCAGCG[C/TITGAGTCTTATGACCTGATAATTA
TTTGTCTAAATGTGCGTTTTCAATAGCCAGAGAAATCTGAAACATTTAAGATGAGATGAAATGAATGTGCATGATGGATCAGGACAGCTCTGGTGCTTTTAATTATCCTCTC
AAAACTATGAACAAAAGAGGAATAGAGGAAAGAAATG

LG22

ref-66352

16.27

AAATGAATGGAGGCACATTGGAAAGAGTTACCTTCCTTGAAGGGCTCGACAGCGGCAAAACAGGCAAAAAAACATCGCCAACAGATAAGCCAACTTCCACTAAATAGTG
AACCATAGACTCTTCCCTCACAAATACAACTACAGCTTTATCCATTCTAGATGCTGACAAAATGTTCCGAGCACCTATTTCGCTACTAATAGCCTTCAAACAGTCTTCAACA
GTGATTGATTTGTCGTAAACATTTAAAACCATGCCGGGCTGTTAAGGTAGCAAACCCATCAGAATCTGACGGCATTTTCACAACCCCCAACTAATACCAAATGACAGCAAA
CTAAACAACACTAACCTTTCAAAGTAATTGAAAAAAA

LG22

ref-72561

16.86

GAGTAAAACACGACTGCTTTGCAACAGTGTC

LG22

ref-9000

17.387

AGAACTGAATCGACTCTTCTGCAGGTTTTTG

LG22

ref-41733

17.807

TTTAACTTCACGAATCAATTGCCATGCAGTT

LG22

ref-58649

20.768

Chr2

39169032

TACATTATCAACAGTCAAAGAACACGAGGTTCCTGAGTTTTGTAGCAATTCACGAGGCATTTTCTCAGCCTGCTGTCAGGTAGCTATTCGTGCAGACTTTCAAAGCCGGCA
CTCAGTGCTTAAGGATTTTTTTTTTTTTTCAGGATAGAGGATGATAAGCACTTCCTTTGGCAGAAAAGGACCCAGTCAAATACAAATCTGAGCAAAACTCAAAACAAGTGC
TGACAGCCAGACCACATCCTATACTCCAATCCTATTTTATTCTCCTCTTTTTTTCTCTGTCTCTTCTGTTTGTCTTAAATTATATTTCTACACAGACCAGTACTATAGTGCTAC
CAAGGTACAGTTATGGTATTGGATGATAATAATACCATGGTACTTTGAGATATACCATGGTATGTCATGATTATCATATTCATATACCATAGTTT

LG22

ref-56761

21.634

Chr8

48510220

CACACAAAAAGTATTCTTGTTGCTTCATAACATTAAGATTGAACCACTGTAGTCACATGAACTGTTTTAAATACGTCTTTAGTAGCTTTCTGGGCATCTGAAAGTGTTAATT
ATCTTGCTGTCAATGGAGGCCTCACTGAGCCATCGGATTTCATCAAAAATATCTTAGTTTGTGTTCCGAAGATGAACGAAGGTCTTACGGGTGTGGAACGACATGCTTGCTT
ACAATTCCTCACACACATACACCACTCGAACCTTCCGCAAAATAATCATTCATAAAGTTCGGAAAGGTTGAAGCAAATTATAAAGGACATTATAGCGGGCTTCATTGCACA
GGATGGCCGAAATTATCGAAATGACAATATCACGTGATTGATTGCTGGTTTGAAAAAATTGGCGCTTCACGAGCCCACCTGATGCATAAGAGGGAA

LG22

ref-35194

22.617

CTGAAGGCCGCGATGCGCATGCGGGAATGAA




LG22

ref-10534_29

28.861

Chr2

37991508

GCTCATGAGAGTCCCTGGCCACAAAGTAGATGTCCATTCCAATAAAAAGCCCCGTCAAAACACCTGTAGATATACTAGCAATCTGCACGGCGCGTGCTGCAGTTGTTCCCG
CTGCATTGGCTATCTGCATCACACGCATAATCTCATTGGCGTTTGTTAGAATAGCTTTGCCCGCCATGGCACCATCCTCGTAGATA[A/G]ITGTCGAAACAAGGGAAGTCTTG
ATTGTAGGCATGCTTCTTAATCTTATTCAGGTTGAACTTGCGTAGGTTTGTAATGCCTTGCTTGATGAACTTCATGCATTTGTTAAGGTCAGCCATCTTCGCCTGGTAGTCTT
CTACAATGCGCTCCACCTTCTTGCGATCCATAGAGTT

LG22

ref-44417

32.187

Chr2

33140618

TCATTCAAAACAAACAAAAGGGGCTAATAGCCCCAGCATCTGTGTCCAAAGCGGTGGCAGGTCGATATACACACTGATAGATGTGAGCCACAAAATTGCTGGTTATTATG

GCAGTGAAAGGGCCTTGCTCGGTTTAAGTGGTCAGTAGCGATCATATCTCACTCCCTGAGATTATCCACCATAAGGCAGAGCTGCATTCACTTATCGGAACGAAGACTGCG
CTTGAGAAATGTTCTGATAAGATATATTGGGTTATAGCAGAGCTGTGAGGAAGCAAATATCTAATATTATATTCCAGTTATTACACTATTTTGGCTGTACGGCATTTATCTG
AATCCATTTTTGTATCTGTTGTACTGGCCTCCAAATGTCATTCCCCATAGTGCACATATTCCTCACCGGTGCTGCTCGCTGTCTTTATTGAAAAACAC

LG22

ref-61845

34.583

TTTATCTTCAGTTGATTTCATCTAAGGCTGTGGCTGAATTCAGTTGTAGCTCTTGTGTTTCTGTGTTTAGTGATTCTGCTTGTTAACAGGCTTGTTAATGCTCAGATGTTTTTA
TAAATAATATATAAAGATTTTGTGGCTCAGATAAGGTCTAGTTCGGGTTTATTTCTTTGCTCTTGGCAGACATGTTGCATTGCTATGGCCTGCTTATGGCTCAGATCTGGCA
AACAGGAGTGCTCCGCCCAAGTGCCATCATTTCACGCCACATGTGGCCCAGATCATCATACCACACGTGGCAGATGTAGGCCGGATCTGTGCTGGCACAAAGTTACTATCT
GGGTATGAGGAGTTATTTAAATAAACCTGTAA

LG22

ref-19539

35.928

Chr2

29836152

TAGTAGTGCTTTATTTTGGCAAACCACATGTGCTTGTATGATTTAATTTCAGGAGCAGTGTTTTGGCTTTGTCTGCCTCGCTTTCAATAGACTGACATTGGCATAATGAGAA
AGGGGAGTGTTGCTCACCTCATTTGCAGTAAAGATGTTATTTTTGTCATATACTTTCACACATGCTGGCAAAGTGATCGTTTCATGCATTAGAGAGCAGTAAAGCAGTCATC
TCTGTTTAATCTGAAGTTTTGTCCTCTAGTAGGAAATAAAATGTCTGATAGCTTTATGGTCTGTTAAAAACACTGCAGCTAGATGCAACAAAGCCCTTCACTATGAGGTTTT
TGTTGTTGTTGTTGGGGTTTTATTTTTTTATTT

LG22

ref-20931

37.407

GGACTACTCTCGACTCCTCTGCACTGAGGTG

LG22

ref-19553

38.274

AAGTGTTCAGCCCATAGTCTAGCTATCAAGGTATTAAATAGGGACAAATATACAGTGGGATGACAATTTTTGGAAATGTTTATACACTTTAGAAGCAAAATATTAAACCAA
GTGGCATTTGGAAACAAATGCTGCTAGAGCTTTTACCAGAATTTTCCCATTTATTTAATAACTTTTAAGCAATGGCATCAAGGTGATTTTAGTGGATAAATGAACTCAGTTC
TCCCCATTAGAGTAACATTTTTATAGAGCTGCACGATTAATCGTTAAAAAATCGTGATATCAATTCGAACCCCCACAATCTCATTCCTAAATGACAACGATTCGGCTGCATC
TATTAAACCTTTGACAAAATCACACCGGAACATT

LG22

ref-42993 32

39.454

TTCCTCTTCTTTTGTTCTTATCCCCTACAGACTGCAGAGAGCACACTGGAAAGGGAGATGGACAGGCGGATGATCTGAAATGGCCTCCACTAATGGCTTCAAGAAGGAATT
AATATCATTCTTTCACACCGGTGACCCACACTTACCGCAACTTTGTCAAAACACATTCAAGCGCCCCTGCAACACAATCGGACAAAAAGAA[C/TICAAATAAATGAAATTA
GAGAAGCCTAAGGAAGCTGAGTAAAACCTGGCACTGATGCTGGCCTCTTTTCCCCTTTAAAGTTCAGTGTTACCACAGAGGCAGTCTGCCTCATCACCCTCTGCCTGCTTAT
TATCTATCAGACTCCATTTAATGAGGCATCAGAAGAAAGG

LG22

ref-54081

39.785

CACAAGTGGACGAGGGAGATGCCCATTTACA

LG22

ref-52933

41.577

GGTATGACAGTGAGGGTTATCGGCTTTCCAAATGTTAAAGTGTCAGTAGCTGAAACTGCACGGCTATCGTAACCCTTACAAAAACACTCCTGACCCTACATCTGCATTACG
ACTGACAAACTGACCTAACTGAGCCCTTTTGACGACAACCAACTATGCAAAGGTTATGTTTTCACAAAACCAGGTGCATGGGTTAAAAAACTGCATTATAATAATATTGAA
AGTGGATTTACTTACTTGGTTCTAC

LG22

ref-71997

42.168

TCTGAGTCTGCGACGGAGTTGCAGCGACGAC

LG22

ref-52168_31

43.612

Chr2

36255933

GATGTGTTTCCTGTCACTGTGGGCTGCAGGGCGCAGTAATACAGAGCAGAGTCTGATACTGCAGCAGAGGAGATCTTCAGATACACTTGTTTATCATTCATACTCATTTCTC
CATCCATTCCGGGGATACTGGGATCTGCATATGTTACATGTTTCGTTTGTGACTCCATGACGAGGAGCACAAATTCAGGTCTGGATCCAGGATACTGTCGATACCAATGCA
GACTGTT[G/T]JGCACTGCCATTATATTTACATGAGAGAGTGACCGGCTCCTTCTCAGTGACATGAACATTGTATTGCAATGGTCTTATTGACTGCGCAAATGTATCTGCATAG
AATAGAAAACATTCAGTTAGGATGAACACATTCAGAAGAAGTAAATCAAATGGCAACTTAATACTATGAACTCTCATAAAATACAATTAATTACTATCC

LG22

ref-37198

44.938

Chr2

34823128

AGACACACACACACAGGAATTTACAGAGTGTGTTCTTCAAATACGGTACACTGAGTGTGGGTTTCCCCCTGGAAGTTGTGCTCGAGGCTGTGCTACAGTCTTTATCCAGAA
AGTCCCTATGGTACTGCTGCCAAAACCCTATAGCTTGTTGAACAGCGGTCAGTCAGCTTTTTTAATAGCAGCGCCATATCTGTGTACCATAGCTTTTGTCGAGCAGAGTGCA
AAGAAATTAATATTATTCAAACATTTTGTTGACATCTTCATTAAATACTATACACAGGCTTTTATAGGGCATTCCAAACAGTGTACCCTTGCCTACTTCCACCCCCATATATT
GTGTGCATTACCAGGATTTCATTTTGATTTCTGTCTTATCATCATGAGACTTTCCACCTAAAAACACGTGCCCTTTCCTAATTACTTTCTCTCTC

LG22

ref-40562

48.722

ATATTAATAATGATGCAACAAAATTTTGGCTACCAGAAATATTTTTTGGTTTTAAAAGGCTGAAACCAATGACCAAAACAGTGACTTTTAATTAGCGCTTTTCCAATTACAC
ATTTTGACCATATCAGTGTCTATTTTGTGCATGCTATTTGGATACGCTACAACAGGTAAACATGACAGCAGTCACATTGTGGACGCACTTCACCATAACCAAAAAGGATGC
TAGAGTAGCTAAATGTAAAATTTGTTTGGCTGAAATATCGAGAGGTAGCTTGTTGCTGGGTTAATTTATCACCTGAGAAAACAACACCCAGAACAGCATATATTAGCCAAA




TTTAATTACTAAATTTAAGCTAGTTGTGCAACATC

LG22

ref-46998 8  49.426  Chr2 32600495

GCTTTTTGGATAAAAGCTAAATGCATAAATTTGTGCCACAAACTGCATGCTCAGATTCTACGAGTGCATTTTTGTATAAAACTCATGTGCCATTTTCTCTCATGGCAGATTT
CCTGCTGTGGATCGACAGCACAGGCCGTGTCCTCCCCATCAGAACAGGCACACCAGCAGCAACAT[A/G]JAGCAGCAGGATCGACTCCGTGTGTAGTACTGAACCTTAAATC
TCCAGATGGGTCCGGCTCAGTCACGGCCCTCACTACTGACTTCCAGAAGTTCTCTCCCTTTGCCCCGTCACTGGAGGAAGGGGCTGACAAACAAGGCGGAGAGGAGCCTGC
CTTCCTCTCTGCTCACATGCGTCCTCCAGCAGCGGCAGG

LG22

ref-27194_24  50.347

AATGAAGCAATGGAACTGGCAGGTGCCTCTTGCCAAGAACCCCAAGAGGCAAAGAACAAAGCTAAAAAGGTTGCTGGAGTAAAGCAAGCAGATACCCTCAGTACTAAGT
CTTAATGTAAACCAAGAGATATAGACCTGGAAGATTTTTAAGAAGCTTTTGGAAGATGATACCTAAAGAAGCAATCACATCGA[C/T]ITCTGCAGAAGGTTTTTAGGAATGC
TACTGATCCCCATTCTGCTGCACTGGGACTACACCAGGTTTGAGAGGCCTTATTCTTTTGCAATGACCGAAGATATAGGACAGATGAAAATAAAGACAGAGAAAACCAAC
TGTGAGAAGGCAGTGCTTCTGACTCATGGAAGAAGTAGATTCT

LG22

ref-30410_1  52.666

TGTCCTGGGGGCATCGATTCACAAGGTAGTCAAAGAAAAACTGCATAAACAGAACAGACTGGAACGCATGCAAGCTACAGCGACAATGGAGGCCTACGAGAGATTTGTA
CAACTGTAGCATGAAAGAATACAAAGATGTTTACATGGGTTTTAACTCATGGTGAGAGATTG[C/T]TCAAAACCGCACATGCGTCGAATGCAGATAATGAACGAACGACAA
GGAAGCACAAAAAATGAACGTACAGTACACAAGAGTAAATACAAATAAGAGTTTGTTGTTAATCGCCAACAAAACAGCAGCTCCAGACAATCAAAACCCAGTATTACTTA
CATGAAAAGGAATCAAAGCAGCCTCCACGTCTGTTTTCAGGCCT

LG22

ref-33594 54.481

AGGTCCTGCGACGCCGTTTTCTGTCCAGTGAAGAGTCTGGGCCTGATGCCGATTGGAAAGAGGCAGATCTATACGAGTTCTGTAAATGCGTAATGTTTCAGGCCACATTTA
ACACGCTATATGGACATTCGTCAAATCTGTGTCTGGATCAGCTGCGAGAGGACTTTGAGAAGTTTGATGCCTTTTTCCCTTTACTAATAGCCCATGTGCCAATTGGCTTGCT
GGGAAAAACCAAAGAAATTAGAGAGAAGCTGACAAGATTTTTCTACCCTCATAAAATGGCAGAATGGGAGGCTCCAAGTGAGTTCATACAGAGCCGAACAGCCCTGTTCC
AGCAGTATGATACGCTTCAGGACAGAGATAAAGCAGGTGATTCTCTCACATGCACACACACACACAAACGTACAGTACACAATCAGAAAGTCTCAGAT

LG22

ref-37479 55.42

TGCGGTTTAAAGGGGTTGGGAAAGACTAGACCACGTGCTTTGCAATCTGCATTGGGAATTCTCTTTGCATTCACTTGTGAAAGGGTTGTTCGATCACTATGGAAAACCGCT
ATCAATATTGATCGCACAAATCAATAGATCAGCGCAAAAAGCATCATTGCTGCTCAAAGTAGCTGCGTGCGTTCAACTCGACGCTTTCCTGCACATCCCCGGCTACACAGA
TAGCAGCCGGTAGCCATGGTTACAGCGCGGTAGTATATTACATCATAGCGTTAAGTACTCATAAACAGCGGCAATATCACAAAACAACAAGTCAATTTTATTTAAAATAAA
ACTCACTATCAACAAAAGAATGAAGTTGCATAACCA

LG22

ref-1965 25 55.586

TTTATGTCTCAAAAAGTTCATAATGAGATTATAAAACTAATTTTCGTTTTTGGGTGAACTAACAATTTAATAGATTACACTTTCGTAAAAGTATTTGCAATTAGTTTGTAAA

AGCTGTCATTATAGCCTATATGCTTGGGCTAAATTTTCATTGCATTTATGTGTTCAACTTGAGCTGTGCACACCAATCGGT[A/CJCATGAGTTTTTCAAGATGCCACAACATT
GTGCAGCCTCTGGTTGTAGAAACTTATGAGATTTAAATTCCTGAAGAAATGGGTTAACCTTTCACAGGTGAGAATGTGTTGGTTTGTGTTTTTATGTATATGGCCTATTAAC
TCAATATTACAGTTTTTTAAACTATAGCAACGTTTT

LG22

ref-49577 56.196  Chr8 22294871

CATCAGATTGAAGATAGGAGATGTATCTATTTCATGTAGGCCTATTTGTTTCTATTATTGTGTATGTATCTATTTGTATCTATATGTATCTATTGTATCCTCATAGTAACGTG
CCTGAACACACCTCGTTTTCAGACCAGCACGCCCATGGGCGCACAAATGGGCACAAATGCATTTGCTATTTAAACAACGTGGCGCAGGACGTGGAAACGATAACCGCGCC
GGGCTGAAACTAGCAAAAAACACTTGCGTCGCATTGCGCCAGGTGTATGATAGGGCTCAAAATCTCCATTCTGAAATATCAAATGTCCAGACAGTGACTCAGCTTTTATGA
ATCATTGAAATATTGGTGTATGGGTATAAATAGTGTTCACAAACAGCTGTTAATATACTGTATTATTCTCAATTGGCTTTATTTTAGTATATCTTAC

LG22

ref-9847 56.428

TTCGTTGGCCAATGGTGCGGTCAGGGACGTAGCACAAGAGTGTCATCAAGACCATACATATGCATCTGAAATAAACGTCATCAGCTTCGTCTTCAGGAATCCGCATGTTTG
AGTGTATGTGTGAAAGAAAGAAAGATAGTGTTTGTCTACCCTGTTCATTTGAATGAGTAAAATGTCAGAGGACAACTTTTCTTGCAGTGGTGTGGGACTCGACCTCCATGC
AGGCACTTTTGTCTCCTGCTCGGGTCGAGACCATATACAGACATTAAAAGGTTAGTTCACCCAAAAATTAACATTATGTCATTAATTACTCACTCCCATGTTGTTCCGTAAG
ACCTTCGTTCATCTTCGGAACACAAATTAAGATGTTCTGATGTAGAACCTGGAAATGCTGAAAGTCAGACAGCTCCAGGATTTCATCAAAAAATATC

LG22

ref-68578 56.53

AAGGACGTTAAGTAGTCCTGTAAGCGAGCAGGCTGAGTGTGCGATCTGGTAGGCCTGCCTTGCAATGCTGAAGATGGTGGTAGGGTTGTTGCTTGTGGAGTCACTGGATGC
CGTGCTGGGATCTGAGGGCATGAAGAACTGAGCAGAGAGCAAGGAAGCACAGCGTCCTGGGTGTGATCTGCATCAGAAGGGCACAGTACTTTCCTCAGTCGATTGGCATG
CCAACGGGAACCATCTGGAATGTAACCCGCACCCAGTCCAATGGGAAGATCCTGGGAATCCAAGCCTTTTTCTTTGCATTGAATCTGCTCTGTGCTTTGAGCTGTTGTCCAC
ATACCCTGGCTTTCACCACAGGGTTTGCACCGTGAGAAGTGGTAGGGCAAAGTCTGTGCAAGGGTAACTCCAGCTCTCGCCCCAGCATCAGTTTTGCT

LG22

ref-23272_28 56.588

ATTTACCAAAAATAACCATAGAAACATATTCATCAAATATAAAATACTTCAGAAATATTATCCATGATCAGTTATACAATACGGATTAATAACATGACACAGCTGAAACGA
AAAAACTTATCTTACCGTTTCGGAGATCAGGACAAAATGGCGTCTACTAAACGAGAAAGGTGCTCTTTGCAAACATGTCGCAGCA[C/G]JCGCTAGTGTTTAGGATACCCTC
CTTCAACAACTGTATATACCACAACACTTATCACATCAGCCTAACACAAACATAACGCTTCATAAACCATACATAATCTTAATTCCTATACTAGTGTAGCTAATTTACAGGT
ATTTAATCAATTAGCTCAAATTATGGGTAATATATATAT




LG22

ref-40981

56.887

AGGAAGTTCATGGGGCACGAGGCTGGATTCTGGGACCGGGGCAAACTCTGGAGTGGACTCATGGACAAGAGCGGGCTCTGAAGAGGATACATAGGTTGGAGAGGGCTTT
GGAGCGGACTCAGGGGCTGGAGCGGGCTCTGGAGCAGACTCATGGGATGGAGCGGGCTTTGGAATGGATTCACGGGCTTGAGCAGACTAGGGGACTGGAGCCGATATGT
GTGCAGCCAAACACACACCAAATGGCTGTGGCCATAATGGCCAGCACTGCAATCTCTGAGGGCTCAGGCGTGGCAGCCATCTTGGCTGAGGGCTCAGGCGTGGCAGCCAT
CTTGGCTGAGGGCTCAGGCGTGGGAACTATAGGGCAGGAAGATGCATAAAGCACAGGGCTAGCAACCCTTAAAACAGGACATGCTGGTGATAAAGCTGGGCCA

LG22

ref-24053

57.006

TGCTCGCGCATTTGATGCGCTCTCGACATTTGTCAGTAAAATAACGCAAATGAAACCACCTTAAATGAGCTATTAAAGTGAGAAGAAACTCATGTCTGAAAGTTGCAATCA
ATTTTTTTATTGGTTAAAATGAATGGAGAATATCTCGTGTTTTTTCGTAGGTGCTCGACCACTTCCGTGCGTGGCACTCGAGCATCCACGGGATCGCGCATGTTCGGTGGAA
ATATTTGCCATTAGGATGGATGATTACATGCTTTAATTTGGGCAGCTTTGAGCAGCTCTTGAGGTTCTTATCCAGTATGTGAAATGAAATCCTTGCTGGTGTATAGTTGTGTT
TACCGACTTTGCTGAGGCCCGCACTTAGCTATT

LG22

ref-71765

57.011

GATCCTTCGTCAACAGCACAGGCATGTGCCATGGTGCTCATGTGCACAGCGTCAGCCAATACCGAGCCAGAATTATGACGTAGAACCTGGAAGCGCTAAATAAAGTCGTT
ATTGTCATTATTCTCATTGCTTCATAACATTAAGGTTGAACCACTGTAGTCACATGGACTATTTTAACGATGTCTTTTCTATCTTTCTGGGCCTTGAAAATGACTTTGCTGCC
TATGTGTGGTTTAGATACCTCTCAGATTTGATCAAAAATATGGGTTTGGAACAGAGGGTGAGTAATTTATTGACAGAAATTTCATTTTTGGGTGAACTAACCCTTTAATGTT
TCAGGATTTCAGAATGAGCCATTTTTGCTGCTTAGTTTTATTATTGGTCTTTTTTTCAATGGGTGGAACGTTCAGAAAGTTCATGGCACATTTTAT

LG22

ref-3034

57.137

Chr6

10043079

AAATATAATACAGTAAGTGCTCATTTACAAAAAAAGATATCAAAACTCTGGAATAACAATTGGTAAGTACACTCTGCTTTTTGTTATCATGCTGTGAGGAGCTGGCTTTCA
AAGTTCGGGGATTATTCAGTTGGAATAATAATACACTATATAGGTTGTTGCTAATAAAACTAGTGTCAGCAAAAACTTTGCACTGCAGAGATGACAGAAGTTGCATCTGAA
ATAGCATTTAGCCATTATTTACAGAGACTATTGGGTAACACTTTAGTATAGGGAACATGTATTCACTATTAATTACAACTTTTCCCTTAATAAACACCTAATTTACTGCTTAT
TAATAGTTAGTAAGTTAGTTGTTAAATGTAAGTA

LG22

ref-3030

57.139

GCGATTTTTTGCTTTTATGATACTAACAATGCTTTGTTTTTTTGATGCTATGATCTTTTTTATGCTAATAATCAGGTGTTTTTAAAGAAGGAAGACAAAGGGTACTTCTCAAA
TGGAAGGCTGCATCTTATACGTAGGCTGCATATCTCGGCTGCTACGTCATCAAACGTCGCTGAAGGGCATCTCAGTCGGAAGGATCCTTGGAAGGTAGCCTTCGTTTCATG
TCCTTCTTTCGGCCTGTTTTGAAGGATGCATTGGATGTATCCTTTGTGGACATAAATGACCCACAATCCTTTGCACAAGAAAATAAACTGACAGTAAATGAGTCCGTACTGA
GCTTGTCTGAGTTTATTATGAAATGTAAGACCA

LG22

ref-68826_29

57.41

TACCAAGACAGAGACTAGTAAACACTAATAAACTTGACCATGTACTGCAGCCAAGGATTTAATCTCTTAATATCTGTTTGTGATGATTTTGTGTTTGTTTATTTTACAGATC
AATGCTGAATTTTCTGAGAATTACAACCTTAAACCATGATTCCTGGCTTTCTTAGACAGGCACCACAGCAAGCTGATCGAGATCA[A/G]JCAGAAACAAGGGAGGAACTGGC
AGAGAGGTCTTAATATTAAGTCAAACAGCTCTATCAGCCTCATCAAAATGCACTTCTGCACTAACATATTACAACAAAGTAAACTGCTGAAAATGTCATACTAATGCATAG
GCCAGCCAACATGTTGTTTGCTCATTGTAATAAAACCAA

LG22

ref-45313

57.65

AAACTGTGAACGACTCTCATGCTAACAGTTA

LG22

ref-62557

57.752

AGCTGAGACTCGAACGTGTTGCCTTGTGAGC

LG22

ref-21913 9

57.96

TTTCTGTATGTAATCTAATGTAATAACAACAGAGGATTTTCATGCTACTACTGTAAAACAATGTGAAGCTGACTGTTTAGACATTGGCTTGATTCACTGATACATAAACAAC
AATAAATGATTTTGTGACAAAGAATGTCTGACTTAATGTCTATCCTCGCATATCAGAAATCACTA[C/G]JGGCATTACTGTCGGGTGCATATATTTGCATATGCATATGTATC
AGTCTGTCTGAAATGTCTGCATTGAATTGCGACTGGTTTACAAAGGAATCCACAGTGAAATGAACCAACCAAACAAAGAATGCTCTACTGAGACATTCACATAGATGAAA
ATAAACAGCTACTTTCCTAGCATTAGCAACCTTTAGAAG

LG22

ref-15837

58.173

TGACTTTTGAACGTTAGTGTATATTAGTAAATCTGGGGATGGCGATTTAATGCATAAATAAAAAGAGTACAATTATGATTATGATCAATCAAACCACAATTATCCAGTGAG
TAAAGAGTGATTCACAGTCATCAGCCTCATGCTCATTCCTTCTCCAACAACTAGCATAAATTGCTCCTGCACTACAATCCAGATGCACACAAGGTACTTTTAAATCTTACTG
TGATTAACAGATTATATAAGAATTATATTTTTCATTCTGGTTAAGCTATTATGTACTGAATGAAACTGACAAAATCTGGATTGAGTAGAAGAGACGGAAGAGCTTCTGGGT
GGAGATATTGGAAATTTGAGATGATCTCTATAATC

LG22

ref-36005

58.327

GCATCTGACACGAAGTGCTTGCTAATTACAG

LG22

ref-61415

58.642

ACTTTCCCCCCGATTGCTCTGCTATCAGGAG

LG22

ref-71853_2

58.688

T[A/TIAAGAAGTTCGATGTGTATGCTTCGGGGTGT

LG22

ref-38147

58.699

AGCGCCGAGCGTGCTTACGGTGTTCTTCCTTCTGCGGCCGCAGTTAGAAGCTAAAAGAGCATTCTGCACGCTGATGATGGGCACAGTGAATGCGTGCAATGTCTGGGCAAA
ATCCCACGCAGAAGCCGCGCTCACTGAATTGACCTGCTATGAGACTATGAGTCTCTCCTCTTTGCGCTCGCAGATAGCGTTCTTTTCAGAACGCGACTCCGCCCCTCGTGCC

CTCCCGTTTTCTTCCTCCCAGGAGCCTGTGAGGAAAAAACAGCGGGGCAGAGGATCTCAGCGCTCGGATGAAAGTGATCTCACGTCGGCTCAGGTCCCATGTGCCTCACTT

TCTCCACAAAGAGAGCCTTCCCCCTCCACCAACTCGAGCGACCTGGTCTCGTTCGGGGGATCTGAAGAAGAGCCACTGGATGGCAGCATGTCCCTAG




LG22

ref-20064_6

58.842

GAAGCGGCCAAAGGGTATGCGGGGATACCCCCAGTGGAGCGCTTGGTTGTGATGCAGTTGTGTTCTCAGAGCACCTCCACCTGGAGTGGTGATCCCAAGCTCCCCTCCAAA
GCCTGTAAGTTCTCGTCCTCGCTTGTGGCCAAGGCTTACAGGGCTGCTTACAGAACACACCCTCCAGGTCTATCAGGCCAAGGTGCTCAAGGAG[C/T]ITACACGAGAGCAG
TGCTGACCCGGGAGTCTTGCAGGAGGTGCGCACTGTTACTCACTGCATGCTCCTTGGGTCAGGTGATGTCCACTTTGGTGGTCCAGGAGCGCCACCTATGGCTGAACCTGG
CGGACATGAGAGAGTCTGATCGGACTCAGCTCTTCAACTCTTCGACCTCTTTGGCGAAGCGGTCGAGAGTTTTGCCCAGCAATTCTTGGCCGCCCAGAAGCA

LG22

ref-26077

59.017

ATTTGAAATCCGAACCTTGTGCTGTGTTCCC

LG22

ref-41216

59.276

TGCACAACCGCGATCAGCTTGCCAGGAACTG

LG22

ref-24400

59.331

TCATGAAGGTCGAGTGCAGTGCCACGCAGAA

LG22

ref-71296

59.439

GCTTCTGTGCCTGCAGCAAGCACTATATGTGAAATCGTGTGTCCTATTTATTGTTGTCTGTCTATCAGTTACAAGCACAACATATATTCATTATGACAAGCAAACAACAATT
CAGAAAGTGTGTTCATCCCTGCCTTCGTTTTATTACAGGTGGGGATACACACCAGATGTGTGCTGTTTGTTTGGGAGTGCAGCACGCTCAACACCTTTCGAGGGGGCTGCTT
GTGAGCACTGTGAGCTTCTCCCACTGATCCCTCTTTGAATTGCTCTGCGAATTTCTTCGCCTCTGGTTGAGACAGCCACAGTACAGTTATCCAGTTCTGAGGAATTGGATGT
TGTTAGTGTGGCAACAGGAGAAACTGAAGACTCGTCACTTGTGGAGGTTTTGACTTGTGCTGTGGCCAAATTAAACACTGAATGGCCAGCCGAGA

LG22

ref-62672

59.572

TGCCAATGTCTATATTGTAACCAATGCAAATTTTTCTAAACTAATTTGTGCGTAAACAGGCACGTGTTTTCTCCTAAAATACATTCGAATAGGAAAGTTTGATAACCGTGTA
CATTGTTTTTGAGTATATTCAATTGTCTTCATGCCTTTTATTTATGCAAGTCTTTTGTAAATGTGTGAAACAAACAAGCTAAATGTGTATTTGTGCTACGAATAGCATGCACC
AGGCCAGAATTCCAACAGTGCATCTTCTCCACTTGAAATGTTTGAGCTAGGATTTTAAAAGTTCAAGGAAATATGACAAAGAAACTACACTGTGACTGCTAGGAGGAGAC
TCAAAAACTCCACATGCACATGCTTAACCTGATAATGCATGTGGTCACGTAAACGCGTTAACCCGTTTCTTTACAGTCTAAAGTCATAATCAGCCA

LG22

ref-6554

59.624

GGCGCCTCAGCGAGAGCGCTGCATCACATCA

LG22

ref-71853_14

59.996

TATTTAACCTAAGATATTTCAAATTGATCCGAGAAAGCTAATTTAAATAGGTACGTTTTAAGACGTGATTTAAAAGTAGCTAGACAATCACTTTCTTGTAAAGATTGTGAA
AGAGAATTCCAGAGATGAGGAGCAGCACAGCTGAACGCCCTGGACCCCATAGTGACTAAACGAACAGAGGGTACAACAAGAGAAACAGATAAAGAAGTTCGAA[A/T]TG
TATGCTTCGGGGTGTAGATATGAAACAATTCGGAGAGATATGAGGGTGCAAGATTGTGAAGAGCTTTGAAAGTGAGAAGCAGAATCTTGTACTTGTAGAGGGCACATAAG
TCTGAAGTAGTGAGTTTAGGTATAGGGGTGCAGAGCCAGTGGTCCGTCTGTAAGCAAACATCAGTGCCTTCAATTTGATGTGAGCGTCTATTGATGAAGAGAGGT

LG22

ref-4496_28

60.536

AAATATATAAATGATTAAAGAAATCAATAACATGTATTAGAATTCATAATGAAGAGATTAGTAAGATTCATAAAAGGAAAAATTAATAATCGAAATAAATGAAAGACATT
TCTTTAGTATAATTAATAAAAACTCCTGCATTTCTGTTCAGTGATTGATTGCTAGTCTATAAACGTGCAATATGCAAATACAAAACGTGAATAATTGATCCGAGGCATATGC
ATAGA[C/G]ITTGGTAAGATACATAGACTAAAGTTAGTCTAATGTATGCTTCTGAAATGAAATGGGGAGTTCACCCCCCCCCCCAAAAAAAGAGATCTCTGTTATCATTTACT
CACCTTCATGTTGTTCCAAACCTGCGTGACTTTCTTTCTTCTGTGGAACTTACAAGAAGATACTTTGAAAAAATTCACAAAATGGTTTATTTTTTTGTCCA

LG22

ref-62029

61.129

Chr2

51352616

ACCTGTGCTGGGCAGGAACACCATGCTGGCTGATGTGGTGGAGAAACTAAAGAAGACAGGACTGCATGCTGGGCCCACCTCATCCGATCCAACCCAAGCTGAACCCGGGG
ATGTCGAATGTGATGTGTGCTCTGGGAAGAAAAACAAAGCCTTTAAATCCTGCCTGGTCTGTCTGGCGTCTTATTGCGAGACTCACCTTCAACCTCACTACGAGTCTCCTGT
CTTTCAGAAACACAAGCTGGTTTCTCCTTCAAAGAAGATACAAGAACAGCTCTGCTCTCGGCATGATAAATTGCTAGAGGTGTTTTGCCGCACAGATCAGCAATGTATTTG
TTACCTTTGTTTAACGGATGAGCACAAAGGACATGACACTGTTCTAGCTACAGCAGAGATGAATGAGAAAAAGGTAAAATTGTAGACCATTTCTAGAG

LG22

ref-35444

61.964

TAACAACACCTCATCTATTATGATGATGCCAGCCTGTGTGTGTTTTTCCTCAAGGGACTTTCCATGAGTACGTAGAGCGGTTATTCCTCAACAACAGTTCTCCATTCACCAT
CTGCGAGAGTGAGGAGGAAAACAGCGAGCCAGCCGCTGCCACCAGCCCAGCGACAGCGACGCCTGAGCCCACCACAGATCATGAGCCTGAGTCTGCCTTGATAGAGGTG
CCTGAGCCGAAGCCAGAGCCACAGATTGCCCCGGATTATGAAGGGGTGAAGTGGAGAAACGCTGATCGACTTCAAGAGTGAGTTTGTCATGCCTGTTTCCCCATGCACGG
ACCCTCTTTCGTCACTCAGCACAGTGCTATTGATGTCTGTGTTCCCGCCCTGCACTCCCACCGCCTCAGCCTGTTCCGCGTCGGCCAAGAGAGACATTCA

LG22

ref-16202

62.826

GTCTGCTCTTTGTACTCATCAGCAATATTGTAATATCCAGTTCACTTGATTTATCTTCATGGCATCTGTGTTCACTAGAATTCAAACACCCAACCTGTGCCTCTTGAGTCACT
TTTGAAATTATTCATTCATCTGCTCAAGGGAGAGATTGATGCTTGTATTTATTAATAAAGCTGAATGCAATCATATCGACCGGCACATCTCACCAGAGCATGGACAGCAGT
GAGCATGAAAGCAGAGTGAAACCACGAAACACAAACTGTGATTATTATTTCTTTTAGTTAATTTTCTTTCACTGCCAATGCATCAAAGTCTTGATTTTGTTTTTGGGTGAAC
TAGAATATTTGGGTCTATTAAAAGATTTACAGG

LG22

ref-13338 4

63.407

CCT[C/TIAAACTGCGAAGAGCCTGCAGTCAAAAAG

LG22

1ef-70964 5

63.767

GTGT[G/TJATAATCGACACAGATGCTGCCCATAAA

LG22

ref-35957

64.523

CAGAAAATGTCGAGAAAAATGCCCTACGTTT




LG22

ref-1667

65.039

ATACTTTTTTCTTCAAATTCCCATTGTTTGTTGTACACACAGTAATGCTAAAATAAAATAATAATGAAAATATACAATAAATTACACAAATAGAACCAAACAAAATGGTCA
TATATAATTTCAAGCTTTTTTCCCCATGCCTCTAAATCTGCTTTCTTGGATATTACCCACAACTCCTTGCTCCACGAAAGAGGAGGTGTATAAGACAGCCGATGCGGATGCA
TTGCGTGTTTTGGGGTTGTGCCTAGAAGAACTGAGGCAAAATTTCATAATAAAATAACAGTAAATTAATTTGCTACTTATCAGATTGTATTTTATTAACGACTACACCTACC
CCCAACCCTAAACCTACCCTTACAATACTGCAAATACAGTTATTAAATAAAATAAATAAATATTAAAATGTCCAGTGGCCGTATAGCTGTATCCCT

LG22

ref-37485 2

65.19

T[G/TITCGAACCTCGAAAACGCTGCAGACCCCGTT

LG22

ref-4448 10

66.717

CATAGAGGACACCTTAATGAACACATGAGAATTCACACTGGAGAGAAGCCTTTCATATGCCATCAGTGTGGACAGGGTTTCACACATAAAGGCAGCCTGACATGGCACAT
TAAAATTCACACTAAAGATGGACTTTCCACATGCCATCAAAGTGGGAAGAATTTTATAAATGAAAGAA[JA/G]JGCATAAGCGTCGCACAACAAGTCACTCTGTAGACAAGCC
GTATGCATGCCATCAGTGTGGAAAACACTTCATTCATAGAGGACACCTTAATGAACACATGAGAATACACACTGGAGAGAAGCCATATACATGTCCTCAGTGTGGACAGA
GTTTCCGACATAAAGGAAACCTGACGTGGCATATGAGAACTC

LG22

ref-44085

66.914

CTGAACTTCAAATGTGATTCATATATGTCCCGTGTCGCTGCATACTGATATCAGTCATGCTGAAGTCTTGTGGGTGTATATTAATGTGTGTATCCAAATGTTTTATTCAGACA
ATTAATTTCTGTTAATGCTGCATATGTTAACAACAAAGTTCAAAACCATTTTTCGGGACCCATCTGATCTGGCCGTATGAGGACGATATAAACCATGCGATGTGATCGCATA
CGTTTCTGACTCTCTAGCACAACTCGGGAAAGTTTTTATGAGTTTTATATGCTAAACTATGTAACCAGTGATTGTAACACCAGTACTTTTTTTAATTTCGTATAATTTAGTCT
AAACTAAGCAGTCGTGCATGTCCAAACCAAAATGCATACAGTCAGTCTTCTCTCTCTCTCTGCAGCTATTAAAAGTGTTTCAAATCAACAGCT

LG22

ref-9386

68.24

GATGGCAATCCGAAATCCTTGCCGTTGTGGG

LG22

ref-32524

69.975

ATGTAAATTAATAAGTATATCCTTTTATATAAAAGTATATCCTTTTATATCCGGCAAGTTTGAGCGCGGAATCTTGGGACATGTGGTCTTCACCTCACAGCTGATGGAAACA
ATCGGGATAGGACTCGGGAAGAAATCATGTTCAAGGATGAGATTATTAACGTTACTGTAGTATGAAGCAGAGCAGGACCGAGTGTTGTGGGAGCTGAACGAGGCGATTGC
ACAATACATGCCTCACGAGCAGCAGAACTTTTATTATGTCACAGTCAACGGCACCGCTTCCGCTTTTCCGGTCATGAGTATGAGGTAACACAGCTCTGTTGATCATATTAGA
TACATTTGAGTGTGTTGAAAATTATGTTATAACATTACACTGTGCGTTCGCTCGGCGGCTGCTGTGAGACAGTTGTTTGAGACACACTGCAGTAAGC

LG22

ref-17772

70.771

CGCCCAGACTCGAGGCTCATGCAGGCTCAGC

LG22

ref-3791 1

71.013

CTTGCCTTGAGAAGTGCTCTACAGAGGAGCTGTCTGATTATCTTCTGGCTTTGTACAGTTCCTTCAGCGCCTGCTAACACATGCATCTTACCTTCATGAGCTGAGTACAGAG
TAACCCAATGTGTTGTATGTATATATATATAGTAGAGATGCACCGATACTGAATTTCTCTGCCAAAACAGATAACCGATTATTCAGAA[C/TJGATATCGGCCGATGCCGATG
CTGATAACATTGGAAAACATTCCTGAGGTAAATGTGACATTATGTGTCATATTGTTTACTTATTGACGTTTTTTCGAGGTTCACAGATTAAGTGATTACATAAGACATGAGA
CATTCTGGTAAGTTGCACTGTATCTTTCAACATACCTTTTGATGTTCATGCATGTTTTTCGAGATATAACTTGTATTAAAGTGGAAAAAAAGACTCGCG

LG22

ref-7726_17

71.672

TCAGAGAACGTTTAAGGTCCTAAAAGTGTCAACAGAATAATTCGAAAATCACTTCTGGGTCTGTGACCATGTAAATCAGAGAACGTTTAATTTAATAATATAGTAACACAT
ATGGATGAAAACAATTCAGACGATTTAAAAGAGTTTTATGTTTACATGAATGTTTTCAACCCTCATTCTCGTGCCCAGCTCTTCTGTAACGTCATTACACGAGACGIA/G]CT
GCCAAGCACTGAATCAATCTGCGTCAGTCATGTGAACAGCAACATGTTCAGAGAACAAAGAGTCACAAAAAAATTCTGATTAAAATAATAAAACCCTTTGGTACAAAATC
AGTGATTTTTAGCCAATGCATGAACTGTTATGGCAAGGTTTTCACCCACTCACTCATAACAGACCTTCACATAAGTTTAGTTTCATGCTGCTAACTATCCCA

LG22

ref-66955_28

7236 Chr2 1260720

CATGCAGCACTATTTTATGTAATGAATGAACTTATGTCATTAACGCTGAACTTGACACTAACAGCGCATATAAGGTATTACATATGTATAATAATGGCATATATTTGTACAA
TACCAGTGATATAATCGAAGAGTTCAGAGTCGATCTGTGGAAACTCGTTCTTCAGTATCTCCACATACGCCGCCATCATACACACACCGGGCCGGAAACGAGGCGCATGCG
CACA[G/T]JGCGCATCAATAACACGTGGACGAACGCCGCAAGAATAACTCGAGAAGTGCGTGTTCCTCCAGTGAGCGATCTGCGGCTCAGGAAGAGTTGTTAACATTCAAAT
CTCACGACATTGTGCGCTAGATAGTGCACTCGTCTAATGTACTAAATCCAAAATTGGAGACTGACATACAAGTGGAATGTAATAATTCTCTATAAACGCCT

LG22

ref-46703

72.678  Chr2 57217488

CGGACGAGTGAATTACGACTTTAGAGCCATTGCCGTGACAACCACGATCCGGGGTGGGGGGGTCACAGGCTTGTGTCAGCAAATTCAATAAAACGACAAGGGACAACAC
AACAGCGCACACTGTGAGTACACACACTACTGACAGAGCAGAACCAGCAAAACAGGAAAGAATTATTCAAGCACTACCGTCGCTCTACTGCAGACGAGCTGCTCGCACAC
AATGAGGACGGAAAGTTCATTACGAGCAGCGTATTTATCCAAACACTCAACAATAACGCCACTTCCTGTAGCCAGTGGATGATCATCTAGAGGATCGCAGCCATAAGAAA
GGCTCTAGTGAGCTCCCTACTGAGACAGCATCCACAGAAT

LG22

ref-52850

73.218 Chr2 57719999

ATTATTGTGAAGTGTGAGACACAGTTTACACTCATAAGACCCCAAGTGGTTTTTCATGAAGTATGGATCTTTATTGATGTCTATCGTCTCGAGCGCGAGCTGCCGCAGTCGC
TCACGCCGGTCTCGGTTGCTCTCAGACGACGAGGCGACGCCGCCGCTGCCCGTTTTCCCTCCAGCTCTGTGCTGGAAATCCATGATGGCGGATCCTCACAATACTGCTGCTG
CTGAAACCAGCAAAGAGGGAAACACATTTAAAGGGGATGGAAGAATATGATGGATTCTTGATCTCAATTTCATGCACGGTCCACTCAGTCACTGAATCGGAAATCAAATA

CTTCTCTACAAGAGAAAAACAGTATGTGACAAAAGTAGTACGTCCAAATACATTGGCTGCATCCGAAATCGAATACTTCTCTATTATATAGTATGCG




AAGAGCGATAACTATACAGATAACTATAAAGATAGTAACGATAATAGCATCCACATCAACGTAGGCTACCAATGTCCTGTTTAATATATGCGTACGTGGCGCGCCGCAGT
CTGCAAATGATCGACTTGTGGGCTGGGGGAAAAAATCGTTCTGAAAGTGATTCCAACTATATCGCTTCTGTATTGTTATCGTTATGGTGTGGACTATAAGAGAACTTGGTG

LG22 ref34366 74185 Chrd 10937919 GGGCTTGTCTTTTTTGTAAATAAAGTAAAGACTATCCCACGTAGACTGTTTTCTTAAAGCTGCAGTCCTTAAGTTTTTCCTCTTTGTCGCCATCTCAGTTTGAAACCTGCAAT
TGCAGTTATTTGCAGAATTATCATCTTTACTTGGG
AAAATCGCTCCTCTTACAAGCAAGCGGTAAGAGGAGCCTCTGTTCAGCAACCGGTTGGCTACCCAATTACCACCTCATCGGCTGCTTTCTGGAGCTACTCTGTCCAAAGGT

LG22 1ef23608 74.83 ACAGTTTACCCATTGTCCATCCCGGAGCAGAAGGCCATGGAGGAGTACATCCAGGACGCACTACAACAGCAATTCATTCAACCTTCCACATCCCCTGCCGCTTCCAGCTTC
TTCTTCTTTGTCACCAAAAAGGACGGAGGCTTGTGTCCATGTATAGATTACAGAGCCCTTAACTCCCAGATGGTGAAGTACAGTTATCCTCTTCCTCTGGTCCCTGCAGCAT
TAGAACAGCTGTGTGGGGCTCTCATCTTCTCCAAG

LG22  ref-3576_23  77.177 CAGATTAGCTCGAGAACAGTGC[A/G]TAGAGAGCT
GTTAAGACTTCATTTCATGACATTTCATTTCAAGATTTCATGACATGATGTCTATAGGCTACTCACGGTGATATAGCTATATGCTGACGTTTGGTACTCTAGCAATTATTAAA

LG22  1ef-39120 77550 CAAAACCGTATGTAGGCTATCTTGTATCCATCTATGTAGCCTATCTGTGGTACTTTGCATCAGTTGGCATCCCATTCGTCTAAAATAGTCCGAATATAAACACTTATAGGCG
TACCGTAGTGATTCAGAATAAGAAATATACACGCTTTGGAAGATGAATTAATGAAAAAAGTTAAAAAAAAAAATTAGTGTTAAAAGTTAGTGTTCATTTTACATGGTTAA
ATGACAGTGATAATTCAAATAATAATTAATGTGT

LG22  ref-47936 78.776 GGAGTGAAGTCGATCTGGTTGCCATGGAGAC
ATAAACCATTAAAGACAGATCTACTGTAAGCTACAAGGTTGTTAGTTGATGGCATGCTTTTGTTGAAGTCATCAGCCTCCATTATTTCAACTTATTTTAAAATAATGTTTAA

LG22 1ef-70089 79,454 CAATGGAATCCTGAAACTAAATTACCAATGATTCTGCAAAGAAATCTCCACCAATCAGAGAATCGAGACAAGCAAGTCGCACCAAAAGACATCTTTAACGCTAACCCATT
CCCATGAAGAATTGCAAATGATGTAATTGAGTCAATCTCCCTATGTTCCCAAACCACTTAATATTTGTGCATTTCTTCATGGGATTGTAGTTCTTTCCTTCATCAAAGCCATT
AAGTACACAGCCCTATTGTCAAATATTTTTAAGT
TAGAAATGTATTCATATTTAACAAGTTTATAAAGGAAAATATCTAGCTTCCGCCAGACCATCTTCCGTATTCAACTTACGAAAAAGTGTAATGCCTCTCGCAGATCAAAAC

LG22 ref15803 79.808 GCTTACGCTACATCCTACGCCTTCCGTGTTCAACGTATGAAACAAGCGTAATTGACGCGACGTCAGTTGCACTTTCTTCGTAAGGCGAATACGGAAGGTGGTCTGGCGGAA
GCTAGATATTTTACTTTATAGCTTGTTAAATAGGGATATTTTTCTAACACAAATGCATCGTTTTGCTTCAGAAAGCCTTTATTAACTCCCTGTAGCCATGTGAAGTACGTTTA
TGATGGATGGATGCACTTTTTGAGCTTCATACTC

LG22  ref-34258 81.559 GCAATGTCAGCGAGGCAGCTGCCTAGGTTTT

LG22  ref-51985 82.392 TGCCCAGAGACGACCACAATGCATCCATGCA

LG22  ref-37968 82.697 TTGGTTGTTACGACGTCATTGCCTGTAGAGG

LG22  ref-8293 84.22 TGGTTTATGACGATGCCTTTGCTGTAATCGA

LG22  ref-66812 84.262 AGAATTCGCCCGAGCCCCCTGCAGATGGAGA
TGTTCATGTTGATTTTTATTCATACAGTAAAAGCATATGTAGAACAGGGGCTGGGCTGTCAGTGTCCAAAATTTGTTCTTTTCCTAACACAAAGCTATATATGAAGTCATAT

LG22  1e£:20518 10 85.11 Chr3 48325475 GGCTTCAGATGATTTGAATTATTCTATGGTCTGTCTGAATACTTGATTCTAATTGGCTGGATGGTG[A/C]JGCAATAGAATCGTTTAATGCACAGGTAGTTCCAAGTCAGTTTA

- ATCACCGTTCTATATTAATCACTCGCATCAACACACACTCTCACACAGAAACTCAAACAAATGTAATCTTACACACTACTTTATCTGTTTGTCTGATTTAAAGTGGGCAGAG
AGCTACATCTAATGAGCTGTAACTGATGAAAATAAC

LG22  ref-29824 85.306 GATTGACAGTCGATCTCAATGCCTCACGTTC

LG22  ref-14112 85.444 ACGCTGCAAACGATGGACATGCACACCTGGA

LG22  ref-46031 85.482 CGGGGTAGACCGAAGGTAGTGCAGAACTCCG

LG22  ref-13071 85.557 GTGAGAGATACGAGGCCGGTGCAGCACAAGG

LG22  ref-61765 85.637 GCCAGTTTCACGAGGGAGATGCTTATGTGGT

LG22  ref-33980 85.728 AGGGACAGGACGAACTGGTTGCAATCGAGGG
GGTGCTGTGAGCTGTCAAGAACACGACGGGCACCGACTTCACCCTTGCCAAGCAGGTCCCCTGTTTCCGGACTGGCACATTATCAGAGGGGAAAAGAGGCAGTGCTAAAC

LG22  ref-3432 87.909 Chr4 41088559 AGTCACCAGCTCCCTCTGAAGAATCATACCTCCCCACTAAGCTAAAAGAACTTGCTCCAGCCAGCCACAGATCATCTCATGGCTTGGACCTCAGAGACCTCGACAAGCTTG

CCAGGAACATTGGCAATTTCACCCCAAATGTGCCGGGTAGTCCAAATGTTCAGAGTTATCTGCAAGATATCGATTTCCATCTGGAAATGAGACCCAATGTCACTGACAAAG




ATTTGCTCCGAGCCACATCCAGCTCTGAAGTGCGCAGCTTCCTGGACCGGCAGCCTGCCCATACAAAGACTGATGCTCCAACTGATACAACCTGCTCCG

LG22

ref-32544 31

89.536

AATGTTGCGGAAATTTGCTCTTTAGAAATGGCTCTTTAGTAAAGCAACTGTGTTGTAAAAGGATACACCGAAGTGCACTCACTTGACGCTGCAGGCGGCTTGGGGGCGAAG
TGCTGACCAGGCTGCAGAGTTGCTTGAAAGCGGCGAGCTGATCTGGCTGCTGTGAAGCAGCGGGCAATCAGCGCTGCACGAGAGCGGCAATCTGAGCGGCGAGAGAGCT
GCAGGCTGCTC[A/C]ITAGGCAGCGGCTGCTAGAGAGCAGCGAGCTGCTTGAGAGCAGCGAGCAGAATAAAGAGCGGCGAGCAGGTAGGCAAGCTGACCAAACTGCTGCA
GAGCGGCGAGTTGATCAGCGGCGAATTCCAGCTGCTTGCAGGTGAAGGCGGCTTCAAGTCTTGTAGATCAAGTGAAGAGATGATATCTGCGTCGTTGAAGGAGAA

LG22

ref-53360

90.751

TTATGTAGTTGCTGTGGAGTTGATTCAACTCATCGACTAGCATGTGACATCATGTTAATCTTTTGTTTGTTTGTTTTTGTTTGTTTGTGAAGCAATCCGGCGTAAAATGACAG
CATGGCAACAACAGTCTACTACAGTGGTCGGCAATAGGTGGCCCGTGGGCCAAAACTGGCCCGCCAGCAATAATATCGTGGCGCCGTTTAATATTATCACCGTGTCTATAC
CAGACACAACTTTTTTCGAGTCGCATTGCGCCGCAACAGCTAAAAGCTGTCTATACTGAACGCGACAAACCAACCGATGCAAAGCACTTTGACTACGTCAGAAACAGAAT
GGGGAATCCGTTTACTGACGGGAATGTGTTGTGTC

LG22

ref-17667

99.839  Chr2 53012617

AATTTATTTGAAATATATTACTTTTTATTAGGGTTCTCTTAGAACATGTTTTGTTTTTTATTAACTCCCCTCATCTTCTGTTATTCAATTAAACTGGGATATGTGAAAGCATTT
TAACATCTGAAACACGTCACATTTATAAAGTTTATTGCACCTTCTGGCTGCTTTTCATATTGGAGCAAACAAATGATTCTTCCTACTGTTTCAGTGTGACTTTCATGCCATCT
GGAAATGGCTCTCAGCGCCCTTGATAAAGCCAAGAAATTTTTTGCTTTTTGGCTCTAACGATATTTTTTAATGAGAATATTTGGCAGAAGTGTGACAGGTCTTTAGAGCTAG
TTGATTCAAAGTCCAGTTGATTCAGGCACGCTCTCATTACCTTTCCACCCACTTCTCTCTCTCAGCAATGAGCATTTCATGATCAAAGGATG

LG23

ref-38331

AGCCTCATTTTCACCTCAAACCTGTGATCATCTGATGTTCTCCCTCAGTGTTTCTGTCTTGTTTTCCAGTAACATTATTAAATCTTGTCTTTGTGAAAAACTGACCTGTTCCTG
CTGTTTTCCTAAAAGAGAAAGACGGCAGATCCCGGCGAGGAGTTTGGCAGGCGTGTGCCGGTACGGCAGCAGACTCGAGTGTTGTTATGGATGGAAGAAGAACAGTAAA
GGACACTGTGAAGGTGAACAAGTCCAAATTAACAACTCTTTTAATTAAGAATGCAAGTGTCAGTGATGGAGAATTTTTCAGTTGAATGTAAAACATGGAAACAATGGGAA
AATATTCCAACCGTACACTCTTGGTTTGGTGCTGTT

LG23

ref-17934_6

0.423

AACTT[C/T]GTGCCGAGCGTGATGCATGTGCACTG

LG23

ref-8754

1.504

AAAGTTGTCAGAGTTACAGTTCACGATAACTCCCAGGTGGATTAAACAACAGAAAAGCAACAGAGAATCTTCTTTTGCACAGCACAGCGAGAGTATATATATATCCATCA
CATGAGCATGCTTTATCTGAACTACATTACCTATGATGCATTTCACTAAGGACTACAACACCCGTAGATATGGTGCGTTCATGTCGGAAAGATCGTATTACGAGCTGAATG
CACATGAACGCCACCACAATATCGTAAATACGAGTGGGGAGCTCGGGATTTTCTTTAAGCCCCGATCTGAACGAGTTGGGGGCGTGTCAGTGAGAAACATGGCGAAATAC
CACAATACTTATAGGTAATTAGCAGTGACATTGTCAGGCTTTTCTATTTACAACAAAATAAGCAGATTCCCAGCAAAAAATACGATAGCATCATAATATA

LG23

ref-29550

1.985

GTGTCCAAACTTTTGACTGCTAGTGTATGTGGCAAGGTATTTGCTCTATTGTAGACTTTAAAACAACTAGTCCAGTGCCTCAATCCTGTACTGCCACTATGCCCGATAAGTT
TAATCACT

LG23

ref-70593

1.989

AGCAGAAAGAGGTCATGGGGTTCAGACCCTCTCCTCATTTCGCAAATCGCTTTATTTAAATATTCCCTCATGATATTCCCTGCAAATCGTGGATAAGCAGTTGTTCCTTCCC
TTGCACTGGAATAATGTAAAAAGGAGCACGTTCGGGACGTTTTGATGACGTATCACGCACGTTGTCCGCGGTAAAATCGCTTTTTCTCCCAGTCACAACCGGCGAGCAGTC
GGGAAAAACTCTGAAGTGAAGTTCCAGCTCTGAGGAGGATCTGAGTGACAGCTGCAGGTTCACGCGCATCACTGCGCCTCTTCCACGCGCGATGGTTTCTGCTGTTTTTAC
TCCCATATAGAGTGTCCGGAGGATTCGGCGCGAGT

LG23

ref-45844

3.095

TGGAACTGTGCTTTGTCGCTCGGTAAGCCATCACAGCATAAGGAACCATAAGATCCCATTCCCAATGACATCGCTCCAAGGTTGTGGCTAGGATTCTGTGTAGAGTGGCAT
TGAATCGCTCAACTTGCCCATCCGACTGAGGCTGGAAAGGTGTTGTACGGGTCTTGTCAATGTCTAGCAACTCACACATTGTTTGGAAGACCTCCGAATCGAAATTGGTGC
CTTGGTCACTATGGAGTGTAAACAGTACCCCATAACGGCAGACCCATTCAGCGACTATGACCTCTGCTACAGTGACAGCCTGGTCGTTGGGCAGGGGGTAGGCTTCCACCC
ATTTGGTAAAATAATCGTACACCACAAGAATGTAATGATTGAACCATTCTGTTTCATTCATGGGGCCCATCGAATCGACAGCAATCCTTTCCATGGGG

LG23

ref-68827

4.511

AACATCTTTTATGTGAAATATTTTATTCAGGAAAGTACTAAAAAAAAATGAATTTTTAATGTTGATCATATATTATACGAGCGAAAATGATTTTTTAACAAACATTTTGCAG
ATTCCGCAAGGAGTATGTGAAATTTTCTGTATTCTTAACAGATTCCTTGTCCTCTAATGCAGTGGTTGCATAGAGATCGATTTAAGACTCAAA

LG23

ref-53341 6

6.893

CTAGCCACATATATGTTGCTGTTATATTGCAGTATATTGTTTTATCATTATTGTTTATATTCATCAGCCAATCAGTGTGATGATGTCATCTTCCTGTGTCTCCAGAGTGATTG
ATCACATGACATTATTGTCTCAGGTGATTGGCTCAAAGCAGTGGCTGCAGATCCGAGCATCCGTGAGGAAAGATGGGAGATGATCTTCAGAAC[C/T]JGGACGATACGGATG
CTGTCTCAGGTTGGTAAATGTGTGCAGATCATTAACCACTAGTTTAATCTTCACTGGTCGAGTGCAGTGCATTGTGGGATACATTAGTATTGTGTTGTATTCTGCACATGTA
AACAATAAATAGCAGTAAGTCATTCGGGTGTACAAAAGAATCTGTTTTAATTAATTTTGTTTTAATTTGTTCTTAATTTTGATGAAATTTAATGAGTTA

LG23

ref-3759

20.29

TCAGGCGCTGTATTAAAAACAGGACAAGTCAGAAAACGTCCCAAGCGTTTAGCGTGCACCATCTGACCTAATAGAAGAAGAATGCGCATTTAATTGAGTGCAGCGCTGCA
GGCTGATGGAGGAGACACTGCTCTTGTCCGCATGGGGCAATAAATCCACACCAACAGCGATGAGGAGATGCACTCGGATCAGAGAGAGGCTGATCTGTTCAATATTAATG
AAAGAAGGATTTATTGTTGAGCTGCATTTCAAATGTGCGGCATGAAACACTTGTTTATTGAACGTCTCTGGCTGCAAATGCATCATTTGTCTTGGTTGTGTCCATCACTGCT




TTGACAGCTTTTATATAGACATTCATTGACTAATAAA

LG23

ref-68527

20.835

AGACCGTGCACGACACAAGTGCTAGTTTCAG

LG23

ref-72911

23.901

CGGAGGCTGCCGACATCAGTGCCTGACCTCA

LG23

ref-47126

33.285

TATTTTATACCGAGCGGGATGCCAACCGCGG

LG23

ref-55996

35.832

GAAATCTAAACGAGAGTTCTGCGGCTTTTAG

LG23

ref-44738

38.001

GTCGAATATGCCTAATCTAAAATATCAGATTTGAGAAGAAAATTGGATTCATGCCAAATTGAAGCATAATCATTATTAGGGGCCAAGCACCGAAGTTGCGTAGGCACTTAT
TGTAATCGTTGGCGTTCTTCTTCCGTTTCTGCTCTGGGAGTCTGCTTGCGGGACAGTTATGAAATTTGGCACACAGATCGAGGCCAATTTGAACTGTGTCCATAGCAAATTT
GGAGTCTCTAACTCAATCCCTCTAGCGCCACCAACTGTCCAAAGTTGCACTCACGTTTATGCTAATAACTTTTGAACCGTAATAACTTTTTCCGCCATTTTGAATTTTCCGAA
AAACCTACTTTTTCGAACTCCTCCTAGGCCGTT

LG23

ref-38832

40.871

Chr9

14811125

ATCCCTCCTAGGAGTATAAAACCATGCTCATGTCAGTCATCAATGGCGACAGCTGCCCACGCCGGCGCCCACCTCACCTTTACGAGCGCTGTGATCTGGAGATAGGTTTAT
TTCTGTGAAAGGGTATGGTCGTCTCAGTCTTCAGTTCACCATGGTAACGGTATCACCAGGAGGTTCATGCATGCGGTTTGAGTGGAGGAATACAGTAGCTAACAGGCCGCC
GCTGTTCTCTCCTCCATCTACATATGAATCACTAAAAGGCCTTTTTAATGGAAGTTCAATCATCTCCCCTTTGATTCCCAAGATGCAATGTCCTGATTAAGATGATTGGATG
AATGGAAAATGGCATGAATATGTGATTGGGTCTGT

LG23

ref-65353_25

42.833

TAAAATCGATCGATCTTACTGCAG[C/T]JGTGCAAC

LG23

ref-39695

43.188

GATGATGAAGGTGATGATGATGGCAGCACTGGTTTCTGCTGCCATTTATCCTCTCTGTCTGTTGATCTCATGGGAACAGAAGTGACTGATGCTTCTAGAAATACCAACACC
AAGTATGAGCATATAACCGAATTGTAGCGATCATGTAAATCTCACACTTTGCATGTTTCTCACATTGTATCTCACACTTACGCATTGACATACTTGGGTCGAATCCTGTGCT
TGTACCTGAGACTTTTGAGATCGGTCTGTGAGGAACTGTTGATTGAGACGTGCTTGGGGACTCTGATGTGGCTTTCTGCTCACCTGTCTTTTGAAATCAGTAAAAAGGAAAT
TTGAATCAATTCACAAAACAAAACACCACAAACACAATATACACAACTGTACTAGATAGTATGAGTCCTTTAATTTTAATTTATAAATGTATAATT

LG23

ref-69008

43.977

AGTGTGGATATACGTAAAATGCACAGGGGAACTTGTGATGAATCAAACATCAAATAAAGCAAAATGACATAAACAGTGAAGTAGTCATTAGGTGCCATGTTCGTTACAGC
AGCATCTCGGAAAAGATTAATTAGCAGAAGTTATTACTCCTCCACCTGCGCGTGATGTCATTAATGACAGTCCTATATTGTTGAACCAGTTTGGTTTAAACAACAGAGGTG
CAACCATGTTAATACAGTTTCAGGAAACAGTCATGACCGGTTGGTTAGTTTCTCCAATGATGCATCATACTATGGTAGTTAATCAGCGAGTTACATCATTGTACGGGAAAC
GCAGCCCTGATCACATTTAAACATTGTTTCCAAGAGAACTGATAAAGTTTTATAAAACCATCCAGATTAGAGCTTGCCAGATAAAGAAAGTTCCTGCCA

LG23

ref-73247

44.213

Chr9

50785266

CGCTTTTGATCTCAGGATGTATGTCAAAGAAAGTAACAGTAATGAAAAAAAAAATGTCAAAAAGAAAACAAAGCGAGCAAATGGAAGAGAGAAACTGAGAATAAGAAA
AAAAAAACTCTTGGCAGACAAATTCACAGAGCTTAAGGGTATATGATTAACCAACCTCTCCATTCTCTGAGTCCCAGGAGAGACGCGGAGCCTTCCAGGAGTCGGAGGAG
CTGCGGTGAGAAGCCTGTGTAGTTGGAAGAACAAGCAAGGTTAATGAGTAGAAGTAAAAAGAGCAGAACTGACATTAGTTTAAAACAAAGAGTAGAAAGAACAGAGTCC
GTTTGGAGAAGACGAGCGCTCGCTAGTCCTGTCGCATCAGAAATAGACACGGCTCATTCTCTTTGATTCAACTCCCTCATGACAGTTTTAGCCGCTGTCTCAGA

LG23

ref-60593_28

45.478

ATGGCATTATATTTAGATCATGGCATGAAAGGTTGCAGAGATGAAAACTGTGTAGCCGATCACAGACATGTTGAGGGCATGAAAGCAGTGATCTCGTCATTGCAACTCAA
TTTCTGTACACTAACAAATGCTTTTATCTTTACTATCAGTGCAAACGCAATATAACTAAGAGATTCGTTGAATTAAACTGGAGTTTTGCACTTCAGTCACGATAAACTTGCG
CTGTTT[C/TIATTGACAGCTTCAGCGCGTGCTGCTCCAGCAGCTCTCAAAGGGAGCTTTCTCTGATCACTTTCTTTATATAATTTAATCACCGTTAAATAACAGATTATTTTCA
TCCTACTAAGAGAAACAACGCAAGTTGACGTTTAGTCACGGGTTTGATTTACTGACACACAGACAAAGAACATCTGACTGTACATGAATCATTAATAT

LG23

ref-9392

46.384

ATCCTAGGATCGAGCAGAATGCCACCTGAAT

LG23

ref-18085_23

46.668

CACTTGGAGGCGACTGAGATGC[A/T]TTGGCTTTA

LG23

ref-194

46.716

GCCGGTTTTGAATAGCAATTGGGCTGGTTTTGTTATGCAAATCTGGCAACCCTGATTCTAAGTGCGCACGGCAGTTTTGTCATCTACCACTTTAAGGGGCCATTCACATATT
GCGTCTTTTGCACGCTCAAATTCGTTATTTCAAAGGTAGGCACGCAGCAAGCGCGCTCATAATGGAAGCGACGGGGTCGCGACACGAATGCGGTGCATTTTCCAGGTGCAT
CGAGATGAAAAAATTTTCAACTTTTCAGAATGCCGCAAACACACCGCAGGTCATGTGACAAGAACCAAGCAATCAGCTTCGGCCTTTCTGTAACAAAACATCGAAAGCTC
AGCCGAACAGCTGATCATAGCTGTACAGGGCGGGTT

LG23

ref-36021

46.904

CAGATCCACACGATATGCATGCCATTTGATA

LG23

ref-51794

47.783

GATGTGCTGCCGAATCCTTTGCTCTTGATAC




LG23

ref-18085_14  49.138

Chr9

23478264

GACATCACACACCCGTTTCATAGCATCAAATAACTAACTAAAACCAAACTTATTTAAAAAAAAACGAACACTTGAACTTACATCAGTGTGATAAAAACTGCCTAAAATGA
CAGTAACCATCTTTGGCAAAAAAAAAAAATATTTTAAGTATAATTTGATTGTTTAGTTTGGCGGGGTTTATGACCTATACTGCATCCAGCCACTTGGAGGCGAT[C/T]GAGA
TGCATTGGCTTTACTTTTCAGGACTTGTGCGGTACACCAAAGACTATAGATATAGAAAGACAGTTCACTCCTATTAGTTATGAATTGGAGAAACTGCAATGCGCAATATAG
CGGAATATGTCCCGCCTTCTAAGTATAAGAGCCAATCGCTGATTGATAAAGTCATTGCGTCACTGCAGCTGCTCTTAGAAGCTCCGGTTCCTATAGAAACAT

LG23

ref-39915

49.769

TTTCAGCTGCCGATAAAAGTGCAGTACTCCC

LG23

ref-29308

50.845

Chr9

16846527

CCTTGTCTGTAACATTAAACATGCTATGCAATAAAGCTCATTCTGATTCTGAAGAGAGTAAACCAAACCATTGTGCAAAGTAACTTGAAAACAGTCACGTGAATACGAACC
ACTATAAACACATTTGGTCCTAGTTAGTACTGACAATGTAACTGAGCTGAAATGTACAGTAGGTGGCTGCAACTTACTTGTAAGGCACTGGCCAGACCTGCTTTCCACTAA
CCCTAGAAACGACCAACCCCACAATCCAACAGTGAAGCACCGCGTAAATGAAGTGAACGGAATACTTCATCTCAGCACAACCAAAAACACTAAAGTGCTGTCTTTCTTGC
AGCTCTATATATTGTTTTGTCTCACATCCTTGTTTTA

LG23

ref-55857

51.023

TAGTTGATTTAATTATAGAATATCAAATAGGTTGTGATTGTCGTCTTAAAAAAAAAAATCCTCATGTTTTTAATGGTGACACGTTCATGTAACCAAAGAGTAGCGCGCGCT
GCCAATAACGCACCTAAAAAGCTGTCAATCAACTCTTAGACAACAGTAGAACACAGACTAGCGTGGCATATAACAGAGACGTTAAAATCAGTGTTCACACGACACAGGTG
CCATTCAGGCTGTTCACAATGTTATAACACGTTTAGGCAGCCTAAAATCAATATGGCTTGAGGTAGGCTTGCTGCGATAGTCGGTGTTGCCGGTGTTAAGGAACAACACCA
GTATCACCACTTTCCCACCGCTCCCAAATTGGTGCTAATTTGAAAGTGAAAGTAAAATCCCCTCGGTCATTCATGGTGTGTGTCCACTGGTGAAGAGCG

LG23

ref-23182

51.548

ATTTGTGCATCGATTGTCGTGCAGTGTTCAT

LG23

ref-20490

51.666

TAAGTAAACAGCACTCACTGACTGCCTTGTAGTTGTCATTCAGAAATTGACTAATACAATCCAGGGGAGGGGGAAACAAATGTTGGACTGGTTAGCATGATTCAGCTACTG
GTATGTCCAAACCAAATCATCTTGCTGCAAGATGATGTTTATGTATTTTATGGATTGTTGTCATGATGCTTTTTTGGCATTTATGGAGACTGCAAGTCTCGAATTGGGTGTAT
CCGATGAGGTAGACATACAAAATGTGCAGTGGTAGGGAGTCCCCAGATCAGGTTTGAGAAGCACTGTTATAGGACACTTTGGTGGGGGAAATCTGTATGTTAAAAAAAAA
AAAAAAAAATGGTAAAAGCCTATTTTATTCTATTTTTAAGCAGTAAGGTAGAAGAGGATGCGACTATACTGTAGTGGTGTTGTTAGCTTTTTACCCC

LG23

ref-68183

53.174

TCGCATACTCAAGCAGTTCATACTTGTCTGAACTTAAAATGTTGTAAAAAGTGCAAGCATTTTCTTTGACACAATTTGTTGAGAAGATAAGAACTAAGTGGTAGACTACTG
GAAGAGTTTTTCTATGAAAAGCTGCATAGAAAGCAGTACTCAAGAACATAAGCATGGTTGTTTTGCATGCAAAATACTTGAGAGTTTGTCATAGTTGTATAAACACAGGAT
GGAGTAGGAGTTTCCCATGAGTGAGTAAAGGGGAAAATCAGACACAGATGATGTCGTGACTCATTTCTTTAAGTCCTGAGTCAGTGACTTGTGTCTGTCATTAACCTTACT
AACATGCGCTTTGGGGAGTTATGAGATCCTCCTTCT

LG23

ref-7127

54.044

CTTACATTATCCCAAAAGTTCCCAAAAATTTGTAAATCTAGAGAAATCCCCATTTTAAATTATGGCTCGTCCCTTGTCATTGTCATCTATCAATGACGTAATATCCGCGCTAT
CCTTGGTTTCCGCTTGTAGAAACCATGGCAACTCACACGGACAAATGCGGACATGGTGGTTATACAGCATCTAGCTTGTTGTGTCGTTCAGTCATCGTGGATCACGATTATT
CATTGGAAAATACAGAAAATCCAAAACGTAGATCAACTGAGGTCTCATATCTCTCACAGAGGAGCTTCGGAAGCATAAAAGGAGAACCGACCACAGTGAAGGGATAGAG
AGTACCAGGCCTTGACTAAAATTTAAACGTAGATC

LG23

ref-60208

54.078

Chr9

44324510

ACATTGATATGCAGGGGAGAGAATCTACTATAATAAAGCAAAGCTACATTTTTTCACGTTTCTGTAGCCATTCTTAATGGAATCTCATCACTCACCGAGAGTAAACAGTGT
CTGTGCAGGGATACACACTATAGCAAACATCATGGGACCATATGCCACAGCATTCAGATGGTCTCATAGCATCAGTATCAGCGTGTGTCTAACAAGAAAAAGCTTTATCAC
AAAATCACCTGCACGGAGAACAGAATTGATCAAAATAGAAAGGCTGCCTTGTTTATGGAATGCATAAGTCCATTTAAAGGAACCATTCACCCAAAATGCAAATCCAAATC
TGTATACTGTGTCTATTGAAAAATGGCTTTTTTGCGT

LG23

ref-8684 9

54.553

Chrl5

43152812

AGGAATCAGACTACACTGGTCACGCTGTATGATTTTGATTCACTAAAAAGTGAACGAGTGATTCAATCAAAAGAGACACTTGCTGAGGTCGGAACCGCATACTACTTTTAA
TATTTCTGCTATAGAAAGATATGATAATGGTAATAGCAGTAGTACACTAGTATGCAGTTCCGAATT[C/G]JAGCAATTCGGTCGGGAATCACACCAGTGTTGCCAGATGTACG
ATAATTATCGTATTTGTACGATAATTTTGACCTCTATACGATGTACGATCAATAATGAAAAAAAAATCCCATGATGTACGATAATTTCAGTATTTTGTGACACTTCAAATGA

TGGTCGTTATAAATCGGCTCATTGATCTAGATGTGTGG

LG23

ref-46283

54.656

Chr9

43707798

CACTAACCACAGCTAATTGACGGGAAATCTGAAGAACCTAGAAGTCTAGGTGAGGACAGACACCTCGTGCCAGTAGCCAATCAAAAGGAGATCAGCGAAAGCCCAGTTG
AGACAGGAGTTTTAAGAGGCAGTGCTGTGGGCAACCTGATTATGGAACCGAATTAGCGGGTGCAGACTCAGCATTTTACTCGAACTGCTTTCTAAATGTTAGAAACGAATG
AATATAAATTAGATTTTATTTCACATTCATGTCATATCCTATGCACCAAGGCAAAATGAAAAACATAAATCAGCAGGACCAATATTATGAGGTCATAAATAAAAAAATAA
ATAAATACTCTATTGTATATACACTACCATTCAGAGGTT

LG23

ref-63406

55.235

Chr9

38883390

GCGGTTGGCTAGTAAGGGACTTGAAAACCGGGTCATCAACTGTGGTGGCTACATCTTCAAGCACTGGGGGTGCAGTAGTCAGGCCCCGAATGGTCGTCTCCTCCACTGTAT
GGGTTGGAGACCCTTCGGATTCCTCACGGCCAGTGGAGCTGACAGATCCGGTTGAAAACTCAGTGGAAGCACCAGTATCCACTGAATAAGTCACTGTGGAATCACTGCTCT
GTTGGGATGTGCTAGTGGCATTGGTGTGTTCGCCAGAGGTAAAGGGTGGGATAGACGAAACAGAGTCACCGGTTTCTGTATAAGATGTCTCACTGCTCACCAATGTGACAT




CTCTATTGATCACTGTAAGAGGGGGTGTTGAATTTG

LG23

ref-37852_18

55.561

Chr9

39748153

ATGGTGTTGCTATATGTTTACACTCTCTCTTTTAAATCTCTCTAAATCTCTCTTTGTCTAGTCTGTCCTCCTCCTCCTCTCTTGTTCTCAACCCCTCTGTTGTCGTCTCTCAACT
GGAACAGGTGGAGTATTAATTATGCATTAAAATATACAGAGGACCAACTATGATCCACTCGACTGCAGCCC[A/GJATCGTTCGCCTCATCCTCATCTCTCTGTCCATCTTTCT
TTCTCCTCATCCCTGTTTCTCTCTCCATTCCACTCTTGTTTGTGAATTGCAGGAGTTTATTTCCACACTGAGCACGTCTCAGGGAGTGAAAGGGGATTTTGTTTGTGCGGCAC
ACTTCCTCTACCCCGACACTCTACTGCTGAGA

LG23

ref-69365_32

55.689

GTAATACAAACGAGTCAGTTGCCTTGGTAATI[C/G]

LG23

ref-66839

55.696

Chr9

21063555

AGACCTAGACCACTATTATTCTGTTGTGCTTACAGCTAAAACAGGAGGTTAAAAGGTTAAAGTTCAAACATCTAAGAGAAGGCCTGATGTCTCCAACATGCTAAATATTCA
GTCATTATCAATGGGTTATGTTTAAATTAATGTGCTTTTCCATAAAAACACAGCTGTGTCTGATTAGTGCATCCTGTTCGATGAGGATTAACACAGAACATGTTCTCAGGCG
TTTAACTTCAAACTTTTTCTGAGGAATTTTTAATATTGGTAGGTGTGACATTTATAGCTTTGAGACCCAGACTGGTCTCATAAAATGCTGCAAGCCTTTTTACGGCTTTATAA
ATATACACTTCATTTGCTTTTTTCATTACTGTT

LG23

ref-23548_23

55.924

Chr9

23024523

AGGTCTGTCCACAGTCCAGATCCACTTGTTCTTGGTGGCCTCGTACTTCTTCTTGTAGTCAAGCTACAAGGAGAAGAAACACAAATAATGATACGCTTGCTTGTGATTCAAC
TTCACAGATGCTCAATGCAGATCAATGTAGACTCACATTGCTTATGTTCTTGTAGGCCTCCTTGGCGGCACGGATGTCG[C/TJGAGCGTCAGGTGCCATGTTGATGTGAGCC
TTGTTTCTTTCATACACTTCCTTGTATTTCAGCTGTAAAAAAAACAACAGAAGTTTGAAATGAAATATACAGACATAAAAAGTCTTGAATTTGGTTCCTTTCTGCAAATGAA
AAGAAGGGTAAACTTACATTGCTGGTGATCTCCTTGA

LG23

ref-22345 5

56.73

Chr9

24014438

CGACATGAAGGTGAGTAATAAATGACATAATTTTCATTTTTGGGTAAACTAACCATTTAATGTTTATTCAATAAAAAAAACAATATGTTTACAAATGCGCATGCTCCCGTTG
AGCTTCGCTTTTTTGAGAATATGCTAATTATTCATTTTCAGGTGCCAATCAGTTGAGGCGTT[A/G]TGACGCATGGCACTCGGGCAGCGCTTGGGAGGCGGAGTCAAGTGCT
GAACGCAGAATAAAACCACTGCAGCCCGCGAGCAGATCTCAGTGTGAGGAGAATCATGGACGTAAACTAAACAGAAAGTTACCATGATAAAAGTTAGGCATTTCTTTCAA
ATTACAGCAACAACACCCGTTTCCCTTGTAAATCAACAA

LG23

ref-9359 27

57.221

Chr9

24523353

CCCTCTTGTTGGGTCTGGAAATAGCTTAGTCTCTGAAATGTTTTTCACAAAGGCAACCAGGGTGAATCTGTGTCTTGTTTGTGATAAGTGGAATATTAAGTCATTTCCATTTT
CAATGTTATTTTCAATTTTGTTTTTCAATGTTATTTTCAGTTATGTTATTTACTCAATTATATTACTACATACTACCTCCTAGCTATCTACCAACTACGAACAGCATGCTACCG
[A/G]IGCTAAATAATAGCTCATTGACTAAAGCAATGTTCTTTATGGACCAGAAACTGTTCTAAATCAAATCATAACTGGACATTAAAGCCTACTACTATAACTTATAGAATGT
TTGTAACCAAGCAGATTTATTTCGGGGTAAACTATCCATTTAACTTGGTTAAACTGAAGCTACAAACAGAAAAAAACATTTTTTTGCACTTTATGA

LG23

1ef-22008_3

57.255

TCTATAAATTTATATTCAGTTTTTTGTGTTTTTGCCTTTATTATGACAGGACAGTACATTGACAGGAAGCGGAGTTGGAAAGAGAGAGGGGGAAGGGAGTGCGGAGTTGGA
AAGAGAGAGGGGGAAGGGATCTGAAATGGTCCACGAGCCAGGACTCAAACTCAGTACGCCCGAAGCGCAACTGTGCTATACATGTCGGCGC[A/G]JCTGCCGACGAGGCTA
TTGCCACCGACATATAAAGTTAGATTCAGTTTATGAACTTTTTAAGAATTTTGTTCGTTCATTTTTATATTTTATGAAGATTTTACATAAAACTGTGGGTTAATGACATCAAA
AAGTGTCAAAAATGTTTCGTCAGAATACACTACAAATTTTATTTTTCAAAATCGTAAAACAAACTGTGTGGTGGCTTTACATGTCGATCTGGCAGACCTTC

LG23

ref-18359

57.356

Chr9

25990786

ACCAAACAATATTATCATAGAAACGTCTATCCATTTATATTTCCTTACTTTTTAAACATGCTGAGATGTGAAATCTGCGCTCAGAAATGTAGATCCAAAAATGAACTTCACT
AACAGGGCATGCTTCTGTGCCAGCACGCATAAATTACATCACATACAAACCAGTTAATATTTCACAAGGGAATAAAAAAAATAAATAAATAAATGGACCGAATTCTATGC
CCTGGACCAGTGCAAGCCAGTTGCAGAGATTACAATACATAGTAAGGTCTGAAATGTGTTAGATGTGAAACAAAGGGTTCCCTGCAGTCAGCCTCTCGGAGGTGAAAGGT
CAACCCGGCACATCTGACATACTGCACATTAAGATGTGTGGGCCAGGGAGCCTTGAGGTACTATTTGCCACCTGGCAAAGATCAAGTCGTAATGCTTTG

LG23

ref-19862

57.532

TGTGAAGCATTTTTTTTTTATCACTATTGTTGAGATTCATATGCTGATTCTTGATGTAATGTCTGTATGTGTGTCTAAGTGATGCAGTAATTCAAAAATTTGTATGCACTACA

CGGTTTTAAAATATTTCAATACACCTGTTTGTTGCAACACTTTGTTTTAAATGACAAAACATATGAGCAGCTGCTTTGGATGCAATCCAAAAGTCTCACAATGACTAGATTA
TCACATAAAAACAGCTAATGTCTGCTCACTGTAAGGCACTGATCTCACTGCTTTACAACAAAAACCTATGCATTGTTGCACAGAAAAAATCTAACACAGAAATTCTAGGGT
CAAGAGCCTAACTTAAGCAAACGCTGATCCTCA

LG23

ref-16952_30

58.074

GGGGTACTCTGAGGTTCCACAGTTGGAAGAATGTGATTTTGGTGCACTTGAGCCCCCAAAACACTGCCCCCGGGAGAAATTGTCAAAGCCTTTCATCCAGGGCATGCAAGT
TTACCTCATCTCTGAAGGTGAGGGCTTACAATGCCATTGGTCAGACCGCCTCCGCCTTGTATGCAAAGGCCATCCTGCAAGTTTATCAGGCCAAAGTACCGAAAGATCTGC
ATGAGGG[C/TJAGTCCCGACCCAGAAATGATGCCGGAGCTGCGCTTAGCAACTGACTATGTCATACAGACAACAAAGGTCACAGTGTTCCTGCATAATTACTGAGTTGGGA
CTGAGTTGGGCGCTGAGGTAGGTGATGTCCACACTTGTGGTCCAGGAGCGAAACCTGTGCCTCAACCTTGCAGAGGACTGGGGATGGGCCTCACTCCTGGTT

LG23

ref-26125 8

58.311

GAAAAAAATCCTGGTCCAGTTCCCAAAATGCAGAGCCGCTTGATGCTCCACCAGCCAGGAGAACTTCTTTGCGATGCCTGATGGTGGCACTGGATGCTCTAGGTGGACGGC
CTTATTCTTCCTCCATCCGGCAGCGAGGCCCCATTCCTACAGCACCTGCTCCTCCCCATGCTGGCAGCTGGATGCAAGCCCTGACATCGACACCTT[C/T]ITTCGACCCGACTG
CAGCCGCCCTTCCATGGTTTGGTGGACAGTATATACGTGGAGGCGAGTATATCCGTCCTCTCGCCTAGCCTTCCAGCTCCACCACCTTGAGCGTCCTTGGCGGCAGATTCTG




CACAATTCAACTCGATGGCACCGCGACTTCCCTACAGCAGAAATGGAGATGACAGCGCATCACTTCTTCCTTCTGGGCACCAATGTAACAATGTTTGAA

LG23

ref-66368

58.698

CTTCAGCCAACGAGCAAACTGCCGCAAATGA

LG23

ref-8287 9

59.023

Chr9

29852843

CTAAACGAATCATCGGGGTTTGCTGGTCAAATAGTCACAAAGCGGTGCCAAATTTTAAGTCATTATCCGAATGATGCAGTCGGCAGTAATCAGAAAGGGGCGGATTTGAC
AGATGGGGCGCAGTTTCTTTCTTCTCCCAATCAACCTTCACGCTGCTGGTGGTGTGAGTGACGCAGC[A/CJCGCAGTTCTCTCGCTGTCTGCTGCTGTAGTAAAGCACAGGG
TCTGTTGTCAAGCTACTTGTAGTGTGGTCATTTGTTTCGTCTTCAAGGGGAACATCGACTAACGTTCCGTTCATTAAATGCATTCATCTTCAAACTTGGTCTTCATAAATGAA
TCTTAAACGCAATAGCGTTTCATTTCCTCTTAAAAAAC

LG23

ref-19953 17

59.43

Chr9

33709172

TCTTTCTAGAGATTAGATTGTGCCTTTAAGAGTAAAAAATAAGGTGGTAAATTGTATAGTATTGTCGGAAGTAGAATTTGAAACTACTTACGTCAGTTGCCGTGTTGTGTAT
AGTCCTTTATTAGTTTCACATGCTGTTTTATTGCTGAATGACATACATACTTGCTTATTGTGAGAGAGCACAA[C/T]JGCTCGTCCTCTGTCTTTCTGCCTCTCTGTAAAAAGAC
ACAAAGGTGACTTGACTGGCTCAGAAATGTAGACGTTAAGCAGCACTGAGACAAACAATGTTTCTCTGTTAGCGGGATCAGCACTGTAATCAGAGCTGTGCCATTAAAGT
GCTTAGCAGTGTAGAAGTGCCATTGTAATCAAGTACT

LG23

ref-46675_31

59.601

Chr9

26335140

ACACTTTGGATTGTGGAATCCACCCCAGGAGTGTGTGTGTGAGTGTCTGTGTGTGCGTGTGCGTGCCCAGAACCCAACAGAGATCAGAAGAGCATCACTCTCAAGTTAAGA
TCGATATCTTACCCCCCACCCTTCTGAACTTCTACACCTCATAACACACACACACAGATGGATATTGTGCATGCTGCTCGTGAGCACC[C/T]TATCTCAGGATTAGACTGAAT
ACGAGGACAAAAATTGTTGTCGTGAAAATGAAATAATAAGGAACGGGAAGAAAAAACTGGATGGGTGTAATTGCAATTTATTTCCACTTCAGAGCCTGTGGGGTAAAAGA
GAGAGAGAGAGAGAGAAATCCTTTAATATTCACAGCCTT

LG23

ref-2507_3

59.761

AT[A/G]CAGAGCTCGAACCTCCTGCTGTGTAGCCT

LG23

ref-71508_1

60.037

Chr9

31928512

ACATTTCAGTGAAAAATTGTTTGGCATAAGAAATCTTGGAGTATAGAGGCAACATCATATTGACTTCTTTTAAGGAGCTTTTCTTTTGTTACTTTTGGATGGTGAATAGTGA
ATGTTCCTTTTCAGGTGAACTATTTCTTTAAACTAATTCCTTTTGCTTAGTTTTTATTGGACAGTCACAACCTGCTATCCATTTTTTTG[C/TI[CAGTACCCGATCAAGGTGCAA
AACTGAAACCCTGAGTATGTGCCACACTCTAAAACAGATTGTGTTTTTTTGTCCTCAGTGGGTTCATTCTCTCCTACGGGCCTGTGCTATAATCAGTGTCATTTCGGTCTGTA
TGAATACACCCAAGACCTTTGAGCACTACCCGCCCCTGCAGTATGTCACCTTCACCCTGGACACACTGCTGATGTTCCTCTACACTGCAGAGATG

LG23

ref-6737

60.319

GGTTTTAAAACATAATATGTCCAATCACATTTTCAGCATTGTATGCTTCAGCATACGTGGAGCAGAAACTCGTCAGGTCCTTTGCACAACTATGAATGAATGAACAACAAA
AATTCAGCTAATACAACTCAAGATACAACATTATTAACCTGATAACGGACTATTAGGCTCTCACAAGAGCACAGGGTTTGAATCGCTGTACATGTTGCGGATTAGACACTG
CCTGTCAAGGCCTCGTTCAGTTATCAGATAAATCATCTTGGTTTAAGCCGGTCAAATAATTACAGTTTCAAAAGATCACATATATTTAACGACACGAAGCCAAACAACTCG
TGGTTTTTCATACAACTACCAAGGTTTTCAGAATGT

LG23

ref-63101

60.878

ATGTGCAGCTCGATTCAATTGCCTTTTAAAG

LG23

ref-9473

61.053

Chr9

35993735

TCTTTTCTACAGCTTGTCCATGTAGAGGGACCCGGACTACTGGGATGAGCTGCGGTAATGGGGAGCTGGATGTGATGAGATGTCAGGTCAGACTCCTTCTCTAGAGATGTC
ACAAGACTTGTCCTGCTAGGATTGCCGGTGACAGGGCCAGTGGGCTGCACCCAAGCAAGAGGCAGGTAATGGGACTGGCTTAATGGGACTGTCCTCAGGCGAAGTCATCG
CAAAGGTCTCACTGAAACACAAACAAAGAAATACGTACACTCGATGGACGATGGACACAGGAATATCTGAGAAATCTAGTTCTGTAGCATAAACACCAAAACTATCAGTA
CAGATGCAGAAGCAAATAAATGTGCGACCCAGACTAGCCTAAAGCCAAACCACATGTGATGACTTGTATTTATAAAATTGCAGGGGCTGCACAATCGATA

LG23

ref-5830

61.894

CATTCTGACACGACATGAATGCACTGAGTTG

LG23

ref-57380

62.225

CAATGTGGTGCGACCATTTTGCTATGGTTTC

LG23

ref-27068 32

62.322

ACTTAGTACCCGAAAGCACTGCACTGTGTTT[A/T]

LG23

ref-46385

62.572

TCCTCCGAAACGAGTTTGCTGCACAAGTCAC

LG23

ref-65214 6

62.801

Chr9

14453681

AAGTGAACCCTCTATGAGGTTGGAGTGTGAGGACTCTCACACACACACACCTCCTGCGAGACGTTGTCACTGTTAATATAATACAGAAAGAGAAGAGAGAATTTATGGTC
GCATAAAAGTGGACACGATCTCCCACAATGCCTGACTGCTCAGGCTGGGTTACAGAAAGCCACA[C/T]JGACCGCACTGGGGTCGCTGGAGAAGAAAGAGGTGTTGCGTTCC
CCGCCCTGTCCATCTTTCCCCGTGTCTGTCTTTTTGTCTTTCGTTCCCTCCATCTCTCGCTGCTTTGCATTGGCTCGCTGCCACACTTTTTTTTTTTCTCTCAGACTGATGGGGC
CGCTGGGAAATGTGGTCAGCGTTCACAGCTCTGCTCG

LG23

ref-27068_18

62.929

ACTTAGTACCCGAAAGC[A/G]JCTGCACTGTGTTTT

LG23

ref-54099_18

62.997

ACGAGGTCCTTTTGGGGAGTTATTGACGGCGAAGGTGGGGTGTTGGGTAGGGTTAGTATTTGTTGTAGCATTGTGTAGGAAATCAGCACTGTGATTGACATGACCAGTGAA
ATCTTTGGAATGTCCTGCGGGGCGAAGTTTGCGCTGAACTGGTTTGTTTTACGGGGGGAAAAAATCATGCATATGTG[C/T]ICGTGTTGTGTTTGTCATGCCCCGTTTTGTAGT
TCCTCATTCTCTAGCGGTTGTCAGTGCGCAGTGGTTTACCTGCACAACTCTCACTAGCTGCCCACTGTAACACACGCAATGCGAGAGTCGCTGTCTGTTTATCACAGCTGAC




GTGCAACAAAATGCTTCATGAAAAATAAAGCGCAGCTG

LG23

ref-54099_32

62.997

AAACACAACACGACACACATGCATGATTTTT[C/T]

LG23

ref-65214 8

63.273

TCTTCTC[C/TJAGCGACCCCAGTGCGGTCGTGTGG

LG23

ref-32696_15

63.881

AATAAGCCTTAGGAACAGCAGACATATGGGCCCCTATCTGTTGTACAACACTTGGATAAGAGACACAACCTGCTCTTTTCTCCACAGACATTGCCTTGCAGAGAGCTCGGA
CACCCGTTGCTGGAATTTCCTGCCACTCATCATCTGTGCTAAGGTGGGTATGTGGACGTCTGGACAATGCAT[G/TJAGAGTCGATGTTCATTCGGCCTGGCCTGTATTTCAGA
CTGAAATTGTAGGTGGTAAGGGCTGACAACCAACGGTGACCAGTCGCATCAAGTTTCGCTGACTTCATTATATAGGTTAGAGGATTGTTATCAGTTCTAACCTCGAACTGG
ACACCATAGAGATAGTCGTGCAGTCTATCCACAACAGC

LG23

1ef-32696_4

63.895

GAA[A/T]JGAACATCGACTCTGATGCATTGTCCAGA

LG23

ref-67455_32

64.146

CTTCACATGCTTGTATAACGTAATTACAGCGGGTCAACTCGTAATTTTCTGTGAGCTACGACTTGTACCATGTGGCCGCTGTACCACCTGACCACTGCAGATTTAAGGTGTG

TTCGACTTGAAGTGGCGCTGTGCCAACCAATCGGTGTATGACATCAAAGCACCGCGAGAGTGATTTGAAAGCATTCAGAGCTTTATTTACGGTAATTACGACATGGCTGCA

TGACTTAT[A/C]GTTTAAAACATGTAAGTACTAGTAGCCTGATGTTAGCCACTTTACATGGCCGCTTGCTTTTACGTTAACGATAACCTAGATAAATGTGCACTAATATTAGG
CGCATATCCAAGTGTTCTTGCGGAGTGTGGAAGCTAAATTAGTAGCACGCTTACTGCACGACATGTTTAACTTAAATTCCATGTCCATGCCATCAGAAT

LG23

ref-33266

64.434

CATGATTCTAGTCATAAAAGTGTATTTCTTTAACTACACTTAATTTGCCTTTTAATTCATTAATATTATATCATCTGCAAGTACAGTTTTTTTAAAAATATACTTTTAAGATTC
CAAATGCACTACAAGTTCACATTAAATACAACTAATTGTGCTTTTTTTTTTTTTTCAAAAGGGTAGGCAGATCACTAGGTTTTGGAACAGAGCTGCCAAGCACTGTGCTTTG
AACCTGGGATTTGATTAACACAGTGGAAGAGGTTATAACTTCACACAATCCACAGTCCTACATTCTACACATGGCATCTGTGTTTCTACACTCATGCTGAACACAATGAAC
AAATAGAAGAACAAAGGAGCCCTCTGCTAATTAGGCCCATGAATAATAGCAGAAAGGGAAATGCGTGACACATCCCAAAATCAGTTACAGGAAA

LG23

ref-24605

64.791

CAGGTCTTAGGATTTTGAAAAACTGAAAAGCTTGTAGGTAAAATATTACAGATGAACTTTCAATATATGGACTAAAAGGTGTTTCAAAATTGATAACTGCATAATCTATAA
AACACATATACCCACGTATAGGCATATTCAATGGTATGCCTCAGATATAGTCAAAACAATTTTGTAATAATTAATTTTTTTGCATGAACATCTGTAGAGCGATCTGTACGCA
GCACAATATGAGCAATATTGTGAGCATATACAGACCACAATCATCATGTTTACAGATGAAAGAGGGAATGATGCTCACTCAGAGGATGCTGCTGTTGCCATGGTTACTCTG
GGTTGTTCTTTGCGAAGGATAGTGCAGATATAAAGGGGGATGTAAATTCCAAGTATTCATCATACATCGCATGCCATCTTCTGACACCTCCATTGTC

LG23

ref-18100

65.071

CTGCAGAATCCGATGAGGCTGCCTCGCACGT

LG23

ref-14028 18

65.531

TCTCTTATATCGAAATCTGCTGACATTTCCGTTTAAAATTTCTCGTTTTAGACTTCTAATTCATGACCGGTGTTTTGCTGACTTCGTCAAAATAGTCCCTTCATCATTGCATCC
AGGTCAAAGGTCGCTCTTTGCACATTCTACGTACGGTCGTTGCAGCCTTTAGCCTCCTTGTTAGAGCGTCTGACTTCCACGCCGGAGAGCCAGGTTCGATGCC[C/T]IGTGCA
GAGCGTGGTGAGTAGGACCTGGGGAGAGGGGTTGTGTTTATACAATTTTAAATATGGATATTTTTGTTACAAAAACGCATCGTTTCGCTTCAGAAGGCCTTTATTAACCCA
CTGGAGTCGTATGGATTACTTTTTTTTTTTTTTGGATGGATGGATGGATGGATGGATGCATTATTTTTTACTTCAAAACGCAGTCCCCCATTCACAAC

LG23

ref-19813

65.545

ATTGATCTATCTTACTGCTGTGTGCAGCAAGTGTCTCATAGCAGCCACCAAGGGAACGCACGGAGAAACGCTATAACATCATTTTCAACACAGTCTTTAATATGACAAACA

GTGCTGCTTTACCCCACATACTCTTGACTGGAAGAAGCTGAAGCGGCGACTGTGGCATAATAAAAGTTGCGCTGGTCTCGAGACGCGAGTCGCACTCGTCTCTCATTAGCA

ATTGCTCCAGCGGCCTTGTTTCTGCTCGCACAGCACTCGGCCCTGCTCTGGTTCATACTACATTAATGTTAATAATCTCATCATGAACATGATTTCTGCCCAAGTCACGTTGG
ATTCTATCCCCTGGCTGTGAGGTGAAGACGTCAT

LG23

ref-49298

65.977

AAAGCTGCGAATTTTTAGTGCGAGTGCATACAGGCATGTCTGCTTCATAATACAACATAAAAGCTACCTTTTAGTGAGCAAATGTGTCGCCCTCGCCGTGTGGTGTCTTGG
ATTTCCAAGGGGAATCGGATATGCGTATTTTGACGTAGGTCGCATGTCCAGAGATCGGATACGTATTTGGAAGTGGCTCGGATCGGATGCGAAAAAAATCGGATCTTGTGC
GGATTTTTGTGTTTACACCTGTGCAACATATTCCGATCTGTGTCAGATGTGAGCAAAAAATCTGATATTTTGTGCCAGTGTAAATGCAGCCAACGAGTGCCAGCCCCGCCTA
AGTACGGTGTTGATTCACTCAACTATGTTTTGGCT

LG23

ref-17467

66.341

Chr9

17372029

CAAGCAAACTGTGAATGATTACCTGCGTACGGGCTGGGCAATTTTACTCCGTGTGGCCCCACTTGTCCCAACAAAGGAAGCAGGTCGAGGTAGAGCGCTGCGACTGGAGG

AGGGGGTGCTGGGTTTGCTGGGGAGGGGGATACTGCTGCTGGAGAGACAGTTGAGACTAACAGAGGAAGGCATTGTGGTAGAACTCTGTATCGTAGGGCTCACATACGCT
GTGGCTTTCAGAGGTGGCCGTGTTGTCACGGAGAAATTCCCCACGCTCTGGACCCGCTGCTGTAACTGGCCAGGAGGGGGAACTGAAATTCAACAGAGAGCAAAACTTGT

GTTATATAATCCACTACAAGATAATTATCATTATATTTA

LG23

ref-69351

66.449

CGCCCGATACCGATACCGGTGCAACCCTAAT

LG23

ref-59696

66.611

GCGTACTAAACGACCAGCCTGCAGCGAAGGT

LG23

ref-20011

66.789

TCATCAGATTCGATGACGGTGCCACAAGACC




LG23  ref-17922 66.841 TAAAGAGAACCGAAGGGATTGCATGCTGTTA
TGGTCGTATTTAATGATTAGTTAAAGACAAAAATTCCTTTCCCTTTTAATGGTCCTCAATGAAGATGATGTTGATTTTGTTGAGCTAGTGCTCCGTACTAGTGGTTCCTCTTT
CTTGCCATGGACATAGAGCCTGAGGCCACACCCACTTCAGGCCCAGAGCCAAAGCCCATGCCCACCACAGACCTCCTGCCTGTGGAGATTTCCGTCCCGGAGCTAGTGCCT

LG23 - ref3419 67.166 GAAGCCATGTTCCGCCCCCTCTGCTGGATCCTCCCATTTGCCTGGCTCGTCTTTGTCCTCCTGAGTTGCCGGCTCTCCTCGGCCCTTCGACCTGTCAGCTCCACCATGATCCA
TAATCCCTCTGGCATCACCGATGTCCATCACACTCCTGGCTCCACCATGGACTTCCGGGCCTTTGGCTGCACCTGGGCCCTCAATTACTTCGGT

LG23  ref-7862 67.331 TTACAGGAATCGAACGGCATGCATCCCTCTC

LG23  ref-40161 67.421 TAAACCCAAACGAACGAAGTGCTCTTGCTCT
ATATTTTTTTCACAGAGTAACTGTTTACAAACAGTGTCATTTTCTATACCGCAAACTATGCGGTCCATAATGAGTTCGTCTTGCAGCGTCTTGTATATGCTTGCACTTTCTTT

L3 ref35612 19 67.503 GATTTATCCAACAGGCCCGCATAGCATTAGATGTGTCATTCCTTTTCAAACTTTCTCCAGTTATCAGCAATGTT[C/T]TCGTCAAAAACCAGCGGATCGATACGGCGAAGTC

- CCTGGACCATTTTCTCCCACTTCTTACACCATGTATGTTTTTGTTATAAAAGGAATCACATCGAATCAGCCTCGATCCAAAACCACCGTACTCTCTTTTATTTCACGCTCCTC
TATCTTAAAGTGAAACCACACATAATGCTACAAGT

LG23  ref-39198 9  67.521 CTTCAAGA[A/G]CCGATCTTGGTGCTCTTCAAGAG

LG23  ref-25886 67.709 AAATGTCCCCCGACGCCACTGCCTTCAGCGT
TGTAACCAAATTACACGAAAAAAATTCTGAATTGGGGTTTAAAAGACAATTAATATTCAGTAATATTTTCAATCTGACTGTACTGTGGCCCTGTTTCCACCTGCGATTTGGT

L2 refs4025 15 68174 TGATTGGATCACAAGTTGACGACACTAAATTCAGGTGTAAACGCAGGTCTAAAACGTTTTGAGCTTGTCCACTTTCAATTACTTCCAGAGGTAGCATTCGAC[C/TIGGATTG

- CTTTTGTAGTGTAAACGCTCATGTGATCGAATGTGTTTGAACGGCCACAAAAGACGCCTACTGAATGCGCTCTAGCCATACGGGATTTAAACTTTGTCGGCTGAAGACCCA
AGTTTGGTTTGAAGATTAAAAAAACGTACCAAGCACAATGATCTCTCATCATTCCTGATTTCTAACACACACTCACAGCGGTCGCCTGTTGTGTGAAATA

LG23  ref-54025 26 68.185 AGGTAGCATTCGACTGGATTGCTTT[C/TIGTAGTG
TTATGCTAATCTAACCACCAACAGCTCTTCAGTGTGATTGTGAAATAAAGAGGCTGAATTCATTCCTCTTAATTGCTCTTCATTTGGCTATAAGACAAAATCTTTAATTGCTT

LG5 ref2620 30 68945 Chro 00253 TCCTCGCAGCCATCCAGCACGGTTGGCAACCAAAACAACAGCGAGCAAATTAGCCCTCAATCTGCAGCATCCCAATCGACAACGCIC/TIGAGAGGCCTCGTAATGAATTCC

- ACCGGCTTTGTTCTGCCCACTCAACCCCTTTACGTCCAAGAGGCTTGAAATAAAATAGTAAGATTCAAATCATTATAATGCATTCTCTAAAGAAACAAGACCTCTGATGAC
ACTCTATTAAATATTGTACAGGGGTTGCCATGACAAAG

LG23  ref-10182 68.845 ATTTCCTGTGCGATTTTTGTGCAGTTTCAGG

LG23  ref-47690 69.431 ACGTCATCAGCGAGTTGCATGCTATGCAGAC
TACTCTTAAAGGAACATATCATAGGTCATATCCAGGGCTTGACATTAACACCCGCCAACCCGCCAAATGCGGGTAGATTTCAGCTTTGGCGGGTAAGACAGCCCCTCCCTA

LG5 refdmals 0874 Chel? 19099704 OCCACTTTGGCGGGTTAAATATAATTTCAGCCTACAGCCTAATCAAAGGTAGCCGAGCTTGTTGTAGCACAAAATTACAATTCAATCACAATTCGTTTTCGATGAACGTGC
AGGGATAGCCGGAATAGCGCTGAATGACACAACCGAATCCGACCCGATTGGATACAACACGATCAGTTCTCCTTGCGCCTGAATAGTCAAATAAACGCACACACAGATGT
CAAAACGTTCCTCGTGTGGAGTATCTCGCGTGAATACAGTCGGTTATGGCTTAAGTGGACGTAAACAGGTGGGTAAAAACTGGATATGTGTCAGTATAT

LG23  ref-52189 3  70.44 TC[C/T]JGCAGTTACGACTGTAATGCACTCCGCAAC

LG23  ref-29357 70.713 GATTGCTTCCCGAGTCCAATGCCTATTCTTT
TAGAATTATAAGGGTGACATTTGACAAAAAAGTTGAGTAGTTTGCATCACTAATTGCATACTACCACACACTCATTCACCTGTTTACTTTTTGTTCAAAAACAGATTAATTC

LG5 refasTl 15 71417 Chro irosoas AGGAAAGGTAGCTGAGAGACACGCAATGGTTCTGCAGTGACTTTGTTTCTCACTATITCCGTTGGCGGCATIA/TIAAAATCGATTGACAATGTTAATTAATGCTAAAAAAAA

- TGGATCAAATTTAAATATTCATGTTATACAATAAAAGAAACAACAGTCTTACCTGCTTGCGTTTGAAGAAGCCCTTCCTGTCACAGTTAGGCAGGTAGAGGGAAAGTGAAG
TGTCTTTCATACTTTGAATGATTCCATCCAGCTTCCTT

LG23  ref-54099 30 72.23 AAACACAACACGACACACATGCATGATTT[C/T]TC

LG23  ref-54099 31 72364 AAACACAACACGACACACATGCATGATTTT[C/T]C
CACCGAAGCTCAGTCACTATTCGATTGTTTCAGAACTGCAGCTTCCCGGTTTGGGCTCACTATTGCTCTAAAGAAGACAGTCATGCTTCAAGTGGTGAACAAGTTAAACTCT

LG5 ref26335 30 73786 CATCCGCTGCTAGTTACTGCAGGTGACACTTTGCTGACAGCTGTTGACAAGTTCTGCTGCCTCGGTAGGATTCTCGCAGCTGATGCGACAGCGGACTCCGACATCAGTGCC

CGCATC[A/G]CAAAAGCTAGTGTTACCTTTGGTCAACTGTTCAAGTGAATATGGGACGAGCACACCAACTGGTTGGACACAAAGGTGGCAGTATATAAAGCAGTAATCCTC
ACAGTTCTGTTGTATGGATCTGAGTCTTGGATCACTTATCGCCAACAGA




LG23

ref-25596

74.055

TGCCATGGTTCGATTCTTATGCCTCTAATGT

LG23

ref-13093_26

74.455

GCTCAGGGTTATTTGATGAACTGAAAAAAAACTTTTTAAAACAGAAATGTTTTGTAACATTATAAAATGTCTTTACTGTCACTTTTGATCAGTTTAATACAGAGTCCCTAAA
GGGACGTGAGGATGGAAAAAATATAAGATGGGAGGAAAAATTACATTTCAAAGCTTTTACATTCTTTCCGCGAGAACGCAAAGTTTCTTGGAGGAACACGAAACATTTGC
GAG[C/TIGAACGTAAAAGCTTTGAAATTTAATTTTTTCTCCCATCTCATATTTTTCAATTTAGGGGCTGGGTAATTTAATGCATCCATGCTTACCGATGTCAAACTTCTGAAC

GATAGTGTATATACTGATCGTGTCATATGGCTTGTTGCTGGCATTTTACAGAACAAATGGAGGCACATGTGTAGTCATACGGCTGTGGTAAAATCACTGC

LG23

ref-57329

74.663

GTGTTAGTTTCGAGTCGAGTGCAGCTTGAGT

LG23

ref-12705

74.777

AAGCCCAGACCGACATGACTGCAGATGCAGC

LG23

ref-41884

75.081

GAATAGAGAACGACTTTAATGCAAGCCTGTG

LG23

ref-62100

75.639

AGGAGACGACTAGATGGATGACGCTGCCCCTGTCTTTAATGGGAAGAATAAATGTGATTAAGATGAACATATTACCAAGATTTTTTATATATCTTTCAGTTGTTACCACTTC
CCCCTCCTCCTGCTTTTTTCCAAAAAGTAAGTAAGCTTCTTTCTAATTTTATTTGGAGTAATAGGAAGCCTAGACTTCGACTTTCCCTTCTGTACCTGCCTTATGACAGGGGG
AGGGTTACAATTACCAAATTTGTTATGGTATTATTGGGCTGCTCAAATGAGGGCTGCAATGTTCTGGTTCTCAAAAGATACAAATATACCTTGGTTACAGGTTGAAAAGTT
GGCTGCAAAAGGCTTGACAGCTTTTTATATTCA

LG23

ref-23764 1

75.99

CACATTTTCCCATATCTGGTGTGTTTGTGATTGACACTGATGATTGTTTGTTGTTCTGCAGTGTGGGAGTCGTTGAAGATGCCTGTGGGATACGGTGTGGTCGCTGCTGTGAT
CGTTGCTGTCTTCTCAGTGCTGCTGGGTCTTGCTGTCGCCCACTGCTGTTTCTCCA[A/G]JGAACCCCATGCACACGCCTCGCCCCCGAAACAAGCTTTTGGACATGGAGATGG
ATTAAAACAGTCCACCATCCTAGCGCTGTGACCCGACCCGAAACCACTTCAACCAACTTTGGGACTGGATGTGGATATGCACATTGCTTAACACGAGATGGAGAACCTGTT
TATATGCACTCCGAGGATTGGGCCACTCTGACTGAC

LG23

ref-65002

76.658

GTTTAAATTTATATTAAATATAATTAGCTGAACTTTAGAGTGCTTGGACTTAAATATATCTTTATGTAATTTCATAATTACTTCTGTTGAAATATGGTTAAAGTGTACTGCTG
AATGTACTGACAAGCGTTTATGGTAAACTAAAATATACTTTAATGTCCTTTCTACTGAAACTTGTCATATTTAAATATATATGTAAATGCACATCTGCAATGAAGTTGCAAT
TTAGTACATTTAAAATATATGAACTTTAAATGTAACATAAAATAACACTAAAGTGAAAATTATAATCAAGTACTTTTACATGTGCTTTAGTATGATAGTCAACACATCAAA
ATAAGTGTACTTCTTTAAAGCACAACAAAAGATTATTAAAACATAATGATTTAAAATTTACTTTAAAATAAAACTTTTAATTTGACATTATTACA

LG23

ref-8009

76.893

Chr4

64827513

AAACGGAACTTTAACGCCTGGTTTTGGTTGTGCATATTATTGGCCTGCTCTGCTGGGTCAAATTGTATCCCCCGGCAACAGATATGGCTGAAACAAACAAGGTCAACTCTA
AGCCTAGGCTTAACCCTGACTTTGCCCGCACAAGGATTTCCTCGGCGAAATGTGAGGCTCAGCTCCACGCGCACGGAATTTAGACACTGATAAAATCTGCGACCAGCCCGC
AGACAGGCTCGGCACCCGCCCGGCTAGCTCAGTCGGTAGAGCATGAGACTCTTAATCTCAGGGTCGTGGGTTCGAGCCCCACGTTGGGCGTATCTATTTTCTCTGTCTCTCT
TCCCAGCGGCTTCTCGGTGTTCCAGCGTGCAAAGCAGCGCGATACTGGCTGGCTCACCAGCGGTCTCTGTGGCGCAATCGGTTAGCGCGTTCGGCTG

LG23

ref-46592

77.566

ACAATCCGCGCGATCAAGCTGCCAAAATAAA

LG23

ref-20657

77.665

ATATAAACATCGATGTTAATGCAACCGCAAT

LG23

ref-54738

78.241

GATCTTCACGTGCTTCTGCTGCTGCTGCTGCTCGCCCTCACACGCGACGCGTCAACTCATACATGCGCTGCTCCTCGTGCCCGGCCGGCGCGCGCTGATGACGCCACGGAG
GCGCGTCGCAGGTCTCGTGAACGCCACTGGATGGCAGCACGAGCACAGTTCTGTGTTGCAGTCAAGAGGCTCGATCAGAACGAGCCTTTTCGGAACTTCGAATCAGTTGCT
GCTCAAAATGATTCAGTTTTTGGAAGCGCTCGAATCTTCTGCTAGCCAGAACTGTGTGAACTTCACCAAAACATGCATAAAACACCTTTACAGACCAATCGCAAATGTTTT
ATTGAAAGTGCAATCTATTAATTTGAAAATAACTAAGCATTAAATTTGAAGTGTCTTTATTATAAGGGTTCTTTTATTAGTTTTCAGGGCTTGTTTT

LG23

ref-26593

78.705

CTAGCCCTGGATTTCTAGATCTGCTAGCATCTGGGTCGAGTAGGTCCTTAAAGAGGTCATGAACTGTGTTGTATTATTGTTTTATAATGTTTCTGGGGTGCACTTAT

LG23

ref-59488

79.925

Chr4

67089835

ACAGAGGAGCAATTCTCACTGGAATTTCATAACGAACAGGCTTCTGCTTCAGGAGTCTAACAGTGCACTTAGCAGCTCTTGCCATGGAGGAGCCGTGCACCATCACCGTGA
GACTTGCGTCTCTTGAGAAATCAGAATCAGTGGTCCTCCAGAAATGCAACGTTTCATAGCTCCGATATGCACGTTTCTCTGCAAACCGTAACGCTGCGCCAAGCGAAGGCC
GTGAGGTCATCGGGGGCCACCGAAGGGATGGCCAAAGGCCTTGGATGGCACAACTCTCATCCCAGAAAGCTAAAGCAAAAGGGGCAAGCCGGCCCGTAGTCGGCAGGGT
TCGAACCTGCGCGGGGAGACCCCAATGGATTTCAAGTC

LG23

ref-2887

80.545

TTTATTAATTTGAACTATTGGAGATTGCCAAAGGTGTCCCCCAAGGATCTGTGTTGGGGCCCCCTTTTATTTACTATTTACATAAATAGTCTTGATTATGACATTCAGGATGC
TAATTTTCACTTTTTTGCAGACGACACTGTCATGTATTGTAGTGCTTCCTCAAAACAGCAAGCCCTGCATAAGCTTCGATTAGCTTTTGATGTCATTCAGTCGTGACTTTATA
AGTTAAAACTTGTTTTGAATGCTGATAAAACCAAGCATATGTTATTTTCAAGTTCACAGAAAATGGTAAATAATCTAATTTCTCTCCAGACCTTATGTGATTGAGTCAGTAA
AACAGTATAAATACCTTGGCATCATTGTTGA




GGCATGTATTTCACAGCACTGACTGTGATATTTGACCTCCATCAAGTTCTCCTCTATTGGCTCCAGACATTCAATATGGCAAGCAATGCCATTTTCTTGCACTTCTTTCGCTC
CTCTGGCTGCCAGCTGACAAAAGCATATTGACCAGCCGGCCTTCTTGAGCTCTGACTTATGGTTCTGCATGACG[A/G]TCGTAGTCGTTCTTTTCTCCGACGAGCTAATGTGT

LG23  ref72508 19 82.166 TGTTTCCATGTTCATCACAGGTTTTAACACTACCTATTTTTGTTCCATCAGCCGGAGCATCAGTAAAGCTGTCTGGGTACTGTTTAACAATGTTCTGCTCTACAATCTGACAC
ATATCTTAAAATATGTCACTGCCATTGTTTTGTC

LG23  ref-57670 82.695 ACAATTTTGGCGATTTGCATGCATGCATATT

LG23  ref-6326 82.983 GGGACCAGGCCGAAGTGTGTGCTATTTGGGA

LG23  ref-41267 84.033 AGGAGCTCGACGACGGCTTTGCAACGCAGAG

LG23  ref-20268 84.656 AGACTTTACCCGACATGGCTGCTGCCATATT

LG23  ref-42207_4  86.408 CGC[A/GJATTCTACGAAGAGCATGCCAAAATGGAC

LG23  ref-42207_3  86.573 CG[C/TJAATTCTACGAAGAGCATGCCAAAATGGAC

LG23  ref-29298 89.039 ACGCTTATTTCGACACGCGTGCATTTCGATG
CTTTGAGGGCTGGTAGTGCTCACACCATCTACAACGTCACCAAGGTTTGCCCCAATCGGCCTGACGGGGGCGCTACAGAGGTCAAAAGTACGAAATGGCTCTTAACTCCTA
AAGCATTAGGCGTAGGCTCAAGTGTCTTATATCATTGGTGGCCTTGGCTCAAGACGGACAAGATGCATGCCTTGGATTCGTTCGTCATTCTTGGCGAAATTTTCGAGTATTT

LG23 - rel53867 89.248 TGGATTTTTTGAAAACCCTACTTTTGCGAAATAGTCCTAGTTTTTTTACCCAATCGGAACCAAACCAGTGCAGCGAGATTCTCTTGCACGAAGGGGCTAATGTTCAAAGTGG
GTGGAGCCACTTTTACTAAAATAGCTATAACTCG
AAGTTTACATTTTTATGTATATTTTTCTTGTGTAAAAATTATGTAATAAGTGTATAAACATTGTATGTAATATCTGTATATAGAGTGAGAAATTTTGATCTTGTTTTTTGATG

LG23  1ef:38677 3 89.895 Chro 1020674 TAAGAATTAAAATTGTGTGAATTTGCTCAGTTGTCACTGCCGTTCGATTGGTTCAGCTGTTATCAACACACTCAAGCCCTTTCAGCAGC[A/G]JGGTTAAACGACACTGGTGC

- TTCCTCAAAAGATACTAATATGGGTCATCGTAGTGGTGATTTCTCAGAAATGTATGTTAGTCTGATTCGAACTTTAGCACAGATTTATAGTTGTATAATCCCACAGGACCTT

CTTTTACATAAGACCGCATTAAAATGCCGTTATCATTCAGGTGCAATCAAAAGTGACTCAGAACTACTGGAGAAACAGGAAGCACAACAAAAATGGTT

LG23  ref-25363 90.401 TTTGTTTGGGCGAGGAGCGTGCACGTTCAGT
AATTTAAGATGAGAGTATCCTGAAAGTAGCATTCACATTTCAGGGAGATGAAGAGTGCAACAGCCTGGAAGAACTAAAAAGTCGTACTGAGCAGGCTGATGAAAGGCAC
AATTTTGCCAAGCAATTAGAGTCCATAGTATCAAGGGCCCTACATTTACAAAATCTTAAAAGAATGGATAGCACAGTGTTCGAGTCAGAATGTAGAGATAAAGCCCCTAA

LG23 - rel66904 o1.124 CACCTGCAGTGCTTAAAAATATAGCGTGAAACAGCAGAAAAAAATCTCGCCGTCATCATAATGAAATACTCAGTCTTCAGAAGATGGTGGAGAAGAGAACCGATTCTGGC
AAAGTTTTCCAGACGGTGCTCCTGCATCCTCGAGGAGTGA

LG23  ref-18028 91.171 AGCCGCTATGCGACTTTGATGCGCACTTCAG
AGGGTCATCTGCGTCTCCCATCCCAGGCCTGTAAGTTCTCTGCTACACTCACAGCCAAGGCTTACAGTGCTGCTGGACAGGCCACCTCTCTGCCCTGCATGCCATGGCCTTC
TTGCATACCTTCTTGTATACCAGGCCAAAGCACTAAAAGAGCTGCATGAGGGTAGTTCTGACCCTGGGCTGACAGAGGAGCTGCATACAGCGACGGAGCGAAGCCAATGC

LG23 - ref22375 92.949 TCGATCCCTGAGAAAGACAATGTCCATGCTAATGGTTCAGGAACATCATCTCTGGCTGAACCTGGCCGAGATTAAGGAGGTCAACAAAGCTTGCTTTCTCTAGTCCCCCAT
CTCCCAGGCCGGCCTCTTCGCCGGAGCTGTCAAGAACTTTGCCCAACAGTTCTTGGCAGTACAGAAGCAGATGGAGACAATCAAACACATCCTGCCCC

LG23  ref-30007 93.453 TGATGAAAGCCGACTGTGTTGCAGAGATGGA
ATGGAAATGTAAAAAGATCCCCTTGAGACAAAACAGGTAAGGCCATGAGTTCTTTAGTTCAGACAGTGGCAGAGGTGGAGTGGCATGTATTTCACAGCACTGACTGTGAT
ATTTGACCTCCATCAAGTTCTCCTCTATTGGCTCCAGACATTCAATATGGCAAGCAATGCCATTTTCTTGCACTTCTTTCGCTCCTCTGGCTGCCAGCTGACAAAAGCATATT

LG23 - rel19426 93.843 GACCAGCCGGCCTTCTTGAGCTCTGACTTATGGTTCTGCATGACGATCGTAGTCGTTCTTTTCTCCGACGAGCTAATGTGTTGTTTCCATGTTCATCACAGGTTTTAACACTA
CCTATTTTTGTTCCATCAGCCGGAGCATCAGTA
AGAGGCTTTCACCTACAGGGAAAAACTATTAAATGAAAGGAATAGTAATGATGAACACTTGTCCTAAACTCTGTTTTTAACTATCTAAAGTAATAATGAATCAGATATCTT

LG23  1ef1927 94.004 GATCTGATCTTGATCTTGGTAAAAGGATGAATGTCTCAGTTTGTTGCTCACTGGCTGTAATTGTACTAGCATGCCTTTCGGTCCGATTTTATATTAAGTGTCAAAATAGTTAT

GTACTAACACATAACAGGATCAGGTATGTTTAACACCCCACAGGGTCCAATCCTGCTCCTGGAGGGCCACTATCCAGCAGAGTTTAGCTTCAATCCTAATTAAACGCACCT
GATCCAGCTAATCAAGGTCTTCAGGGTTACTAGA




LG23

ref-71269

94.263

GCCTACTCCATCCACAATCAAAGAGCTTCAAAGATTCCTCGGGTTTGCAAACTTCTATAGAAGATTCATCCAGAACTACAGCTCCATAGCATACCCTCTGACAAGCCTCCTC
CGAGGCAAGCCCAAGTCTCTGTCCTGGTCACCAACTGCCAACGAAGCTTTCAACACCCTCAAGGAAGCCTTCACCAGCGCACCGCTCCTCGTACACCCCGATCCAGGTGCT

TTCTCAGCAGCAGGGGAATCCAGCCCAACTCCATCCATGCGCCTTCTTCTCCCGCAAACTCAGCCTGGCGGAGAGTAACTATGACATCGGCAACCGGGAACTCCTAGCCAT

CAAACTGGCTCTGGAAGTGTGGAGGCATTGGTTAGAGGGTGCCAAGCAGTACTCACTGACCACAAGAACTTGAAGTACTTAAGAGACTAAATTAAAC

LG23

ref-43155

94.327

CAAGCAAGCTGTTCAGGTGTGTGGCCTTCACAGGCCTCCCTTTAAGCTTCCTCTTCCCGTTTCTGGGTGTTCTCTAAGCAGACTAGCGCATGCTGGCCTTTAGCAAGGCTGC
TGTAATATATTTCTACACATGTAGAATTTGTGTCATGTGGCAGGTCCCCTCTTGGGCCTCCATGATTTTGTGCCTACAGTATGCTTTATCTGTTATGTCGAGCTCTGTACTCC
CCTCGTTTGAAGGTTGTTCTGCATAGTGCTTAGCTCCCTAAGCTGGTCAGTGGTTGAAGGATCACTCTGAGGCCTCCCTATTGAGACAGACAGGTTGTTGGCCAAGACTAG
GTTTCTGTAAAGTAGACCAGGTCAGGCCTCCCTGGTGGCAATCAGGGTCGAGTACGTTCCCCTGACAAGTGACTGGCTAGGGTTCCCTCGGGCCC

LG23

ref-25719

94.6

CACAAGCGTTCGAGAGGTATGCATGTTAGTT

LG23

ref-10029

94.817

CTGGTCTTTTAAGCTGCACAGATTCCTGACAGACACTTGATGTGACAAAAACATGGGACAATTTGACTTCACCTATTCACACTAATGTGTTAATTTGGAAATTATCCAAGAC
AGTAAGTCATGAGTTAACCCCTCACATGAACATTTATGAACAGGATGCATTAGATAAGTCCGCAACAATTTAGCTTTTTTCCTGTTAAAGTTTTGGCACGATCTTCATGCTG
AAGTGGGAGTGTGAGGGGATTGTGTAGCATGGCTCAAGCACTTTTAACATATTTTTAAACCCATTGTTTGACACAATGGAGTATGGCCTCATGTCTGCAGCGATAAAAATC
CCGATAGATTTGGTAATCGCTTTAGCCTGTTCTGATTCTGCTGCAAAGAGCTGTTTAAATGCAGCAGTGAGAAGCTGCTGTGTTTTGGGTCCTGTC

LG23

ref-47877_28

95.083

CCCTAACATCCTTTTTAACATCATGAATCACGTTAAGAACGCTGTCAATTTTTGTAGCAAAGACACTTCTCATCATGTCCAACTTTTGAATCACATCTAGATTCTGGCCAGT
GTTGGTACAGATTTCTTCGGTTAGGGGAGCGCTGCATGCATTACCTGTTGAGCTAGCCACACTCCTAGCATCCCACTCGTCATCT[C/G]GTTCCCTGAGTGGCGAAGAGTCT
GATTTGTGTTTTATTTTCGATGGCATTTCGATCCTTAGTTCACCTCAGAAAGCTAGTGAAATGAATTAAACTTGTATAAACAAAAAGACGGATAACATACAGGATTTTAAG
AGAATAACGCCAGGAGCTCACAAAAAGACGTGCACTCA

LG23

ref-37411

95.612

TTAGTCTTTGCGAGGGACTTGCTCATCGTCA

LG23

ref-20437

96.253

GGCTTCATGGCGAGCACAGTGCCATACACTC

LG23

ref-63066

97.417

Chr4

1799980

GTTGAAGCTTTATTTCTCGTTAATTTAGCCACTGTATCAAATAAATACCTAGGGCTGCTTTTGTTTTCATCTAAAAGAGTTGAATAGTAAGCAGATCTAGCAGTTTTTCAGG
CCTTTCTGTAGGCAGAAACACTATCCTTCCATGCATTGCAAAATATCTCTAGTTTTGATTTCTTCCAGCAGGGGTGTCCAAACTCGGTCCTGAAGGGCCACTGTCCTGCAGA
GGTTAGCTCCAACTTCACGGAAAGTTTCTAGTATGCCTAGTAAGACCTTGATTATCTAGTTCAGGAGTGTTTATTTGGGGTTGGAGCTGAACTCTGCGGGACAGTGAACATC
CAGACACCACTGGTCTATAGTTTCTGTTACAAA

LG23

ref-49506

98.481

CCTTCTGAAGCGAAGCGTTTGCGTAAAAAAA

LG23

ref-61422

99.935

ATGTTTTTACCGAGTACATTGCCTGTTGGAA

LG24

ref-44382_10

0

Chrl3

18501911

GGGTCGCTCTCAGGAGCTCAGTGAATTCATAAGTCCATTATAAGTCTTCGTGAAATTTCCTCACTACTAAATATTCCGCGGTCAACTGTTAGTGGTATCATAACAATGTGGA
AGCAATTGGCAACAACAGCAACTCAGCCACGAGGTGGTAGGCCACTTAAAATCACAGAGCGGGGTC[C/GJGCACAGAAGTCGCCAACTTTATGCAGAGTCAATAGCTGCA
GACCTCCAAACTTTGTGTGGCCTTCAGATTAGCTCAAGAACAATGCGTAGAGAGCTTCATGGAATGGGTTTCCATGGCCAAGCAGCTGCATCCAAGCCTTACATCACCAAG
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

LG24

ref-49159

0.377

TCATGTGAACGCAATCGTACTAAATCGCAGAAGTAAACCACTATTAATGATGTATGATTTGATAAAAATGTGTGTTTGTGTGTGTTTCACTCATTTTTCTGAAGTGTGTGGC
TGGCATAATGCAAGCAGAGAGCTGTATGTGTCGTTTTTGCTCGCCTTCAGCGATCTTTAGAGCATTTGCAGTACATTCGCGGCAGAACAAAACTATAAAAGTGAGGTGAGC
AGGTAATCAAACCAAGTGTGAAACCACCCTAAAATCAACTTAACTCACAATGCTTTTGAGAAACAGCCCATACTGAATACTAAAAAATAAAATTGCAATGATTTTGGACT
ATAGGCAGAGACAGACAGCACGACACACACAAAAAA

LG24

ref-44382_2

0.894

A[G/TIAAAGTTGGCGACTTCTGTGCTGACCCCGCT

LG24

ref-10225

11.596

ACAGATTTTGCGAATGGGATGCAAATCGGTG

LG24

ref-1553

12.993

CAACTCAATGGCACAGCGACCAAATGGGCACTCGTGTTTATCTTCTCGACTGCTGTTTTCTAGAACAATCTGAAAAACGAAGCAAACAGGCCAAAGGCATTATCAATGGG

GACTGTGAAAGAGGACAGAAGGGAGAATAGGAAGAGGAGATGAAGATACAAGTGACAGCAGACACCAGAGCTTGTGCATCGCCAACATCATAATGAAATAAAGCAGAA
TGAATTTAACATCTGTATTCCCAGCTTCACACAAACAGAAACTGAAACATGATTGCTTGATGGACTTGATTGCGCATCAAGCATGTTTGATCTTTCGTTTACCATATTTGAT

AAGCTATTAAATTAAAATCTATCCATCATATAAACTGAT

LG24

ref-62574

14.167

AGCATGTAGGCGATTGTTGTGCAGTGAGCAG




LG24

ref-60535

17.364

GGTAAGCCTCCGACTGACCTGCAAGGAGCAT

LG24

ref-65177

17.579

TAATGTTTGGCGAGCCCAGTGCCCCTGGCGT

LG24

ref-6999

20.646

ATGGTCGAGTAGAATCTCATGATCAACAGTGTCACACTTTTATGTTCTAAAACCCTGGTCATCACATATATGCCTTCTGAGAATGGGCAAAGTGAAATTATATTGGTGCTTT
TAAATCAAGAAGGCCTACAATGCCTGGAGAAAGTTATCCATTAGTGTCCCTGCTGATCTCCCACTTGCTTTACAAGCAAGAAATCTTCCAGAAGTAGACAACCCCCTTGCT
GCCATTTTTTGTCATTTGAGGCAAATATCTACTAACCACCCTAGAATAGTGGCCAGTAATTCTATAGGAACAAGAAAATTACCTTATGACATGCTGAGATTGCTGATGATA
CCCCACAAGAACATGCAGTCTTAAACCCTTTACCATTCTGAGCTGTGATGTCAGAAAAAAAAATTGTCTTGGGGATATGGACGTGCAATGTTCTTGC

LG24

ref-60994

23.472

TTAAAAATATCCTGGCTCTTCCAAGCTTTATAATGGTATGCATCCATCCATCATAAAAATAATCCATACGGCTCCAGGGGTTTAATAAAGGCCTTCTGAAGTGAAGTGATG
GGTTTTTGTAAGAAAAATATCCATATTTAGAACTTTATTAACTAAAATAATTAGCTTCCGGCAGACGGGCGTATGCATCGATTTGCAAAACACTAGTCAATAATTAGAAGT
CTAAGATGAGAAATTTTAAAAAGAAATGTCAGAGAATTTCAATATAAGAAAAGAGGAGCTTGAGTTTGTCCAAGCGTTTAGTCTTAAAGTGACAGTAGCCTAAAATACCT
GTCTGTGTCATTAATGTTAAACAACAAAAGATGTTAA

LG24

1ef-25087 5

26.498

Chrll

2943217

GATACACTTTGAGCTCATTATACAATCCATATAGTTGAGTGTTGCTTGCTTTTGAAGACTGTTTTTACCTACTGTAACTAGACATGTCCTGATTTTAAACGCAAGCATTAAAT
TATTCAACATCTTTTCAAAAAAAGCTTGAAAGGGATGTGGTGCAAAGATCAAACTTGTGTTGATTTGTATTTGTGCTTCTGGGAGACTTTT[C/GJAGCGGCGAGGGGAATGC
TGTGATGTTTTCCAGGTGCGCTCTGGGGTGGAGCTCTCTTGCATTGTTCCTTTATGATTTTGTAAATACTTTATCTGTAAAGTGAAAGATTCACTGGAATATGAGACTCATTG
TTGATATTTGCCTCCAGAGATCGTACCAGGTTTATTACCCATGCCGCTCAAGAGATAAAAGTCAACATACGTGCAATACGGTTCAATATGCAAAGAA

LG24

ref-48229

28.554

CATGGCCTCCCGAGTGGCCTGCACCTTATTA

LG24

ref-41841

30.94

AGAGCCCAAAGACAAAATCCAAACTTTGAAATAAGTCCATAATGGGTCCCCTTTATGTCTGTCTTTCTGATTGTGAAGTTCCTGTTTATGTGCGCTAAATATCTTGAACTGA
GAGAGTGAAGAGTGTCATTGTTCTCTACAGGTTGATTAATTGTGGTGTGACAGGTGAAGGTTGTGCTGCGCTGGCTTCGGCTCTGAGATCAAACCCCTCACACTTGAGACA

ACTGGATCTGAACAATAATAAACTAGGAGACTCAGGAGTCAGTTTGCTCTCTGATGAATTGAAGAATCCTCAGTGTAAACTGGAAACACTGTGGTAAGGTTTTATAAATGT
GCTTCCTCTATTTTCTTCCCGTGGTGAATAATGAA

LG24

ref-56151

34.005

GTCTGGAGCTCGAGCTTTATGCGTTATATTG

LG24

ref-55821

36.097

AGAACGCGCCCGATGCTCGTGCACCTTATCG

LG24

ref-22698 3

38.813

CAACTGTAAAACACACAAACTGTAAATGTGTTTTATTTCCTCTTTAACTTGCTAGTCTCTTAAATGCTGAATGTACCAAGTCATGATCTTGCACTGTCATTTGTGGCGTCATA
CCAATCACTGAGCAGTCGAGCAATCCATCCAGTCCGTTTCCATAGTGATGAATAGGCTGAAAGCAGGATGAATGGAGGAAAGTGAAGAA[C/TJAGATTGCCGACACCTGT
GCTTGAAAAAAGAGCCTAATTGCAGTACAGCATATGTCTGTATTCTGTTAATTATGTCATTGTGTCATGACACTAATCAATATTAATCTTAAAATGTTGAAAAAGTCAATAG
GTTCTCTACAACACAGCTCCAGCATGATTTGTGATAAAAACCAGATGATTAAATGTCATTAAACGTAGGTACTGTCACGTATTGGTGGTTACAATGATAA

LG24

ref-53333

42.043

TGAAGCTTCCCGAAGCACCTGCCCATTGTAA

LG24

ref-46694

45.945

AAAGAGGTCCTGACGCTCTTTGCAGGCCTCTGAGGGCAGTCCCCGCTGTGGTGGAGCGACAATATCTCGCTTTTCCGCGGAGCCCTCAGGAAATCGATGTTTGCTTCCCAC
TGCCTTGTGCACTTCGGGATGCATTGGTTTCCAGTGAACGCAAATCGAAGTGTCCGCCTGAAGTCATTGCAGCCCTGTCGAGTTCGTTACCTCAGATGAGGCCTGTAGAAA
ATCTTGTTTGGTTTTCCCCTGACGACCAGCCGCTTCAGGGCACCAAACTTATTTCACACACAACACCCGAGGTCAGTCTCGAAAAACTGATCCCCCTAGTAGAGTATGTAA
AAGCTTGTAGGAGTCTTCAAAATATATCTCAGCGGG

LG24

ref-59758

48.544

CTTTTTAGCTACGATGCCATCCCTAGAAAGCTCCTGCCTACTTGGTTTGAAGCTTTATTTGAACTTTTATTTTATTGCATTATATCAGTCATCATTGAACACTGATCTCTTAGA
GGGTTAGTTCACCCAGAAATGAAATTTCTGTCATTAATTACTCACCCTCATGTCGTTCCAAACCCGTAAGACCTTCGTTGAATAAAGTCGTTATTTCTGTTTTGTTTTTGTGC
ACAAAAAGTATTCTCGTCTCTTCATAACATTAAGGTTGAACCACTGCAGTCACATGACTGTTTTATCAATGTCTTTAGTACCTTTCTGGACCTTGAATGTGGTAATTTCCTTG
CTTTTTATGGGGGATGAAAAAAAAACCAC

LG24

ref-50914 1

50.177

ATGTGTCTTTAGCCATTTCTTGTTAAAGACTAAAGGCTAAAGGGTTGAGTTAGGCAGGTCATTCCACCAGCAGGGACCAATCCAGGTAAAGGTATGTAAAAGTGCCTCTTT
GGAATGGCACCACAAGATGCCATGCACTTGTAGAACGTGAAGCTTCTGGAAGGCACATATGTCTGTAGTGGTAAGTTCTATAGGCAAAC[A/T]ITCACTGCCTCGAATTAGA
TGCAAGCGGCTATTGGGAACCAGTGGAAATTGATGAAGAGGTGTGACGTTCATTAAAGACCATTAAAGAAGAGAGGTGTGACATCTAATAAAGTTGCAGAGGTTTGACAG
TACACACTGGAAGGCCTGCCAAGAGAGTATTACAATAGTCCAGTCTGGATAGAACAAGTGCTTGGACAAGGAGTTGTGTAGCATGCTCCGATAGGAAGGGCCT

LG24

ref-50914_31

50.317

ATCACTGCCTCGAATTAGATGCAAGCGGCTI[A/T]T




LG24

ref-43404

50.564

AGATAATATGAAAAGCTCACAGTTTACCCATATGTGAACTGAGGGCGAGCTACAACCTGCCACTAACTTGACAGAGATTGGTGTGCCGTTCACATCTGACCGCGGGACAC
GATAGCAAATACTGAGAAACCCTCAGAGCGGCTTTGATCTGAAGCAGATGTCGGCGGCGGGGGGCTGATGCACCGGCTCCGCTTATTCTGTATTCAGAGAGCAGATCAGG
GCTGCGTTTCCCAAAAAACAGTAGATGCTTTCGGGAAACGCAGGCCAGGTCTATCTGCTAAAAGTCTGAAGGACGATGGACACAAATACATGCTTTCTTTCTTTGTGATGA
AAAAGTAAAGGTACGCAAGAGAAAGCACTCGAAGCATT

LG24

ref-72663

51.305

ACAGTCTTTACGAGACAAATGCTCATTAGCC

LG24

ref-28381

57.924

GTTATGAAACATGGACGCGCATTTACGCCGACCCCTAAACTCACTCCAACGTACTACCCAATAGTAGCATATGTGTCACTTCTGTATGTCACGATGGATTAGAAGTGGAAC
AAGGCCAACAAACGCAACGTCAAAATTGATGGACTCTCAGAGTGCGCATGCGCTCCTCCTTCAGGTGAGCAGAAAGTTCGAATTAGTAACGCATAAAAGTTATTAGCTGT
CTACTTGGTTATTTGCGTTTTTTTCCCCCCGAAAGAGCCTATCGGTATTTTTTTCTGTGAGTCAGTTTACGTCAACATGCAGCTGCTATAGGCCTACTTGGAGCTGTGGTTAT
CACGTAAACAAATAGCATAAACAAGCGAACAACTT

LG24

ref-45716

61.48

Chrl1

17630830

GTTTATTGAGCACCAAATCAGCATATTAGAATAACTTCTGAAGGTATCCTATGATACTGAGGATTTTAAAATAGAAAACAGTTGTTTTAAATTAGTATAATATTTCATAATA
TTACTGTAGTTTTAATCAAGTAAATGCAGCCTCTGTGAGCATAAGAGAATTCTTTCAAAAAATCTTACCGACCCTAATCTTTTGAACGGCAGTGCAGGCGATGGTTATGCTG
TAATTTTTCCTCTTCAACAGAGGTTACAAGAAGCAGAGACCAGAAACCAGGAACTTAGCCAAAGTGTTACGTCAGCAACACGGCCCCTCCTGCGGCAGATAGAGAACCTC
CAGGCCACACTCGGTGCCCAGACAGCATCATGGGAAAAACTAGAGAAGAACATCTCTGACCGCTTAGGTGAGACTTGCTTGTTTTGAATGAGCATCA

LG24

ref-55042_18

62.161

AGGTCATGACCGATACA[A/G]JCTGCAAGGTACACT

LG24

ref-55042_14

62.179

Chr9

45427355

AGGTTTCAGGTTCAACCTTTGCTCCATTTTCTTTGAGCACTTGAACAAAGTAAAATCATTTCCGAACATCATTTACAACTATATCCTACTGCTTCTCCATTTAACCATTGCTG
CTGATACGTACCTTCTGTTTTTCTTTACATTTGGCCCTAAAGCTCAGAACTTCCTGAGTGTACCTTGCA[C/T]ITTGTATCGGTCATGACCTTCACATCTGCTAGAACCTTTGCT
AACCTAACAAGTAAATAAAAAACAAGAAATAAACACAAGAAAACTGTTTATAATATTTAATACATTACTGTTAAAAAAAATTTGGTAACACTTTAGTTTAGGGGCCAATT
CTCACTATTAACTAGTTGCTTATTAGCATGCATATT

LG24

ref-42871_16

63.173

GTATTAATTTCTTACTGAACCCAGACATTTGAACAGCAGTGTATGTTGACCAGCATTAGATTAAAAAAAAAAATAAATAAATAAATTAGTTTGTGATCTGCAATTTAAGAG
GGAGCATCTATCATTCTGGTGTGACATTCTTGTGCAAGAACATAATAGCATATTATTTTCACATTTGTGCAATG[A/C]ICATCGTGTTGTACGAACACCTTCCGTTTAATCACT
GGAAAGGTTATGAAAGAGAATTACTCTAAGATGCCATATGGTGAACTGCACTGAACATGCCTGCTCAGCTGTGCAGCTCGTACCTGTTAGCTACTCCCCAGGGTGAGATGC
ACGATTCCTGTGGCTGTCTTGTTTTCCACCTGCATATC

LG24

ref-17344_27

64.023

Chrll

9740766

TACTTTTCAAATGCCTTTTATGTATCTTAGAATCTTGTGTATCTTAGGGGTGCTCTCCTACACCATGGATCCACAGGAATCCTGGCTGCTCCCTGGCCCTTCCACCATTAGAC
ACAGAGCCTGCGAGCATGTACGCGGCAGCCAGCCAGAGTGTCACAAAGAGAAAGTGTTGCTCGGCGGCAGCGCTCTCGCGAA[A/G]JGTCATTTAAATTCATCAGCGGCCG
ACAGGCAAACACACACGCACGGACAGACAAACAAATCGCACACAGAAGCAAACAAACAACTCCAGACTCATTTTGATAAGCGAAATTAGGAGGAAGGCATGGGTGTTTT
GTGCAACTATCATAACACGAAAGGGAGAAAGACAAGCAGAG

LG24

ref-12964

64.761

AATCTGAAAACGACATCTTTGCGTTTCCATC

LG24

ref-52404

65.658

Chrl1

11049886

TGGCCCTTCACCAGCTGCCCCATAAATCCTCCACTGTTGCAGAACACCCTTCTTTACCACCACTTTTGAATCCACCACCGCTAGCTTATTATTCATCGCTCCGTACAACATGC
TTCCCCCACAGCGCCACCACATGGTTGGGAGGGAAACATCACACTCAAAGATGCCCACGTCAGGCTGCATCTTGGTTGTGTTGATCCCTAGACATCGATTGGTGCCCAGAT
TGTAGAGACGGTGCCTGGATACCCATTTCCAAAGCAGGCCGGCAGATGGGGGGTCACAGCTGGTCAGAGATAGACCGGATGAGTTTGCTGAGAGGCAACGCTCCTGCGAT
ATACTTTCCAACCGGAAAACACCTTTACCTGAGTC

LG24

ref-45570

66.261

Chrll

10736578

AAGCCATATGTGGCTACTCTTTTCCTTTCTAACCTGTTTGAGCGGCGCTGCATCCTAAATGGCACCGTCATGCTGGACATGAGGGCCAACTCACTGGAGGAGATCGCAGGT
ACAGAGTCAGAAAACACTGCATCCAAAGCAATAAGCCTTTTGATTATGAAAATATTGTGCTACAGGTGCTGCTTGATATACTTTTTAGGGTGGATTTTTTGAGATCTGTGCA
TGTCTTTCAGCTAATGTGCTAATGAATGCCAACAACTCCAAACGTAACAGAAAAGGAGTTTGTGATGGTTCTCTTTCAGCCCTGAATCTAAAAATTAAATAATCATAATAA
ACTTTAACAGTGAAATTAGCTAGATGCTAGTGTTGTAGTCAAGACCACCTAAACCGAGACCAAGACCAGTGTGTGTCGAGACCAAGACAAGACTAAG

LG24

ref-4302_16

67.368

Chrl1

10661588

ACAGAGTGAGAACGAAGATAGTGAAGTTGGCATTATTGAGCGTACAGTATTTGTCACTATATGACATCCATATCAGATATACCACACACTGAGATCCTCTTAAAATAGAGT
CCAGTAATCAGATTACAGCAGATGCTGCTTTTATCACGCAGAAATTATCTGAAAACACAATACACCTTGCACA[G/TICTGTCGGTTTTGTCTCATACTGTAAGTAAGTAATA
TTAGATCTGTCTGTCTGCCTGTCTGTCTTATTTATTTAGCATTAATAATAATAATGGCAAGTAATAATGGTAAATAAATAAATAAAATAAAATAAAATAAAATAATCCCATG
ATTTCCAGATATACAGCATAACATTTTTAACATTTTTA




LG24

ref-5578

68.016 Chrll

7729026

ACCTTGGATGCAGGTGTGCTTTCTGGGTGAATATTGATTATGAATTGCCTTGCTGATGGCGAGAGAGTACCAAGCGACTAAACGAATGGGTGATCAGGGCAAATGATTTCT
CTGTGGTTTATTTGGCCTTATTGAGATTCAGGACGAGTGTTACATGTAGGGTTATAATATAGGGCATCAGGGACTGCTCAATTTATATGACCACAGTTACGAATAACGTGC
ATTTGAATGATCTTTTTTACACAATTATATGAAGAAATTCAAAGATTGAAAAGTACTTCAGGGTGAATCGAACATTCACAGGAGTAACAAAGCTCAGATTTTTTCCTTTCAA
ATATTCAGCAAATAAATGATTTTTTAGTCTGCACATTGATCGCAGTGTCGAGATAAAAGACAACTCTAAATTAGAACATCATCAAAGCGAAATCTTC

LG24

ref-39438 2

68.541

G[A/G]JCAAAAAAACGATTTTGCTGCTATGTGAAGA

LG24

ref-72002_10

68.656

TTCGGGGAGGCACAGTAGACCTGTTCGTCTCACAGGAATGCTTTGGAGATCAGCAGAAGGCAAAGGCTGTCTCCAAACAAAGAATGGCCCATTGGATTGTGGATGCCATT
CTCTGGGCTTATCAGGCCCAGGGAGTATCATGCCCACTGGGAGTGAGGGCTCACTCCACCAGGGGTAT[C/TIGCAGCCATGTCGGACTCTGGTGAACGATGCTTCATTAAA
AGACATATATAAAGCTGCGTGCTGGGCTTTACCCATCACTTTTGCGAGATTTAATAATCTCTGCATGGAAACAGTTTTGTCTCGAGTCTTAGGTAATAATGGGTAAAACTCG
GACTAACCGCCCTCTACAAGGCGCGCTTATGCTTTGAACT

LG24

ref-33267

68.882

CTCTCTCTGTCTCTTTCTCTCTATAAAACACTTTCATACCTCTGTTCCCCTCCCTTTAGTTTTATGGCTGTAATCTGACACAGTTTCTGTGTCCTATCAGCACCAATGACAAAT
AAGCCCAACAGCAAACCACAGTATGTCAGTAAATTTCTCTGTCAAAGCTAAGCCAATAGGCGGCGAGCATTAAATCACACATGTCACATTGGTGGCCAATGGCATTGCGA
AGGCAATATATCTGTCAGGAAGCAGAGCCTCTTAATGAGTGCTGCATTGCTGCTGGAGGAAGCATGAAGAAGGAAAACGGGTGAAAACATCCACTGCAGTTTGGCTTGTG
TTTTTCTCTTGTGGTTTAAAGGTTGAGCTTATTTGATCCAGTGTGTGCCTAATAACAACAAAGTTAGGATTAGAAAACCACAGAAGTGTTTCCACTT

LG24

ref-70918 9

69.091 Chr4

50725650

ACTTAATGCACAAGTGTTTGTAGTACATAAACCAATCACAAAATTGTCAAAAATATAGGGGAAAATATTAGATATTGGTTATTGTTCAGCAGTGTATTTGATTTCTTATTAA
AAGCAAATAGAATTCAAATTAAAAGCAAGAGATGAGATTTAAAAAAAATCTATCAGTTAGACAAAGGTCAGATGAAAAGTGGTATTACACCCGACA[C/G]JCCGACATTTC
TGCCCCCATCACTTCTGAAATGATGGCTACGCCCCTGTTCATGTGCTATCAGAATTATCGTAAATTGGAAGCTGAGGGATATTGAAAACTGAAAGTTGAAGTTATCTGTTTA
CTCTGAGCAAACTTACCCTGGTATGTCACATAACCTGCTTTCTGGAATACCCCCTAGGTGTTTCTAGTGCTACTGTTTGAGCTACAGAAATCTGGAGAGAG

LG24

ref-51901_19

69.363  Chrll

17073927

ACAATGTTAACATATTTATGGAGGGGGAAGCTGAGATTATGGCCAACTCATGAGTCCTGGTGACAGGTACTCGTTTAGACCATCTCCTCTGCCATTACTACCCCTCCCTGAT
CAAATGGAGACCATCTGTCTGCATAGCGACACAAACACACACGCAGACAGATGTAAATGCCCAAACAGCACGGCC[A/G]ITCGATGATGAGTCTCTGCATCTCCCAAGAGC
CGCATCTGCAAATAATGATAGATGCTGTTCATTTTTTCAGGGATTGATCCTGTGCATCTTCTCTAGGCCGGTCCTGGCTACAGCCTCTAAGCACTCTGTTCTTCGGCCCCATG
GCTATCACACTCGATCCTGAATAATAAATACCAGCTAG

LG24

ref-31786

69.479

AGAAGGGCTCCGATAGCGATGCCATGCAAAG

LG24

ref-22450

70.142

TGAATGCGCGCGATCCATCTGCACGCTACTG

LG24

ref-13195_26

70.364

TCTGGCCCGCGCCCGCAGCCATGTTATTTTGAAAGCGGCTGGTTCTGAAATAGATCTTCGTCTCGTGGTGCCGTCTAATATTATCTTAATATTGTCTACACCAGATGTGACTT
TTTTCGCGTCACATTGCGCCGCAACAGCTAAAAGCTGTCTACACTGAATGCGACAAACCAACCGTTGCAAAGCACTCGGATT[A/G]JCGTCAAAAACAGAATGGGGAATCCG
TTTTCTGTCGGGAACGTGTTGTGTCGCGTGACTTGCGTTGCACCGCGCCGCATCCAGTGTATAGTCAATATCACTGATTATAATGGGTTCTATTATCTTATGACGCGTCGCA
CCGCGCCACTCGCGTCAGTGTTATATTCTTTGGAAAG

LG24

ref-71891

71.215  Chrll

41622950

AGAAGATCAAATACTTACTGTATGATTATTTTATCCTGTATTTCTACTGACGAGCAAATGTTGATTTTGGAGAATGTGACAGTGTTTACAGAAAAAATGGTAAGTAGGGCA
AGCAGGGTGGGGCCGAGAGCCTTGAGAAAGGAGCAAGGCCAGTGGCGTGAATGCTAATGAGCATCACATGTGTGCCACAACAAAGTCCCATGGAGGCCCCGACCTGCTT
GCCACAGTAACACTTTATTATAAGCACCCATTAGTTAACTAACTAACAATGAGCAATACATTTATTACAGTATTTATTCATTTTATTTAAAAATACAAATTCATGTTAGCTC
AGGTGCTTAGAAGCTTTACGAATCTTTTGTTTCGAATCAGTGGTTAGGAGCGCATATCAAACTGCCAAAGTCACGCCCCCCAGTGGTAAACCATTGAAA

LG24

ref-65806_18

71.468 Chrll

24821304

AGTGTTAATCACATAATATTAACCTCGTATGACCCTCACCATCCTTTGGTTGAACAGCTGAGTACTAGATGTCTTCAGTAGTGCTGGTTGGATCTCTCCATAATAGTGTTGTT
CATTCTTCAGCACTCTCTCAGTGTTGTGAGATCGGTTTTCCAACAACGACTCAAACTGTGTCTTCAGCACAAG[G/T]JCTCGGCTCCAATACTTGGTAGAGTGTTTGTGGCTTT
TGGTAGCAGTGCTCACTGCTAATGTAGTCCTGGAAGGATGAAGAGAAGGGCTCTTTACGTAAAATGGCTTCTGAGGATGCTGATGAAGAAACTGTTTTTGCGTCTGGAAGA
ACCATGCTTTTCATCCTGGATTTCTCAGTCAGCTTC

LG24

1ef-65806_24

71.687

GTATTGGAGCCGAGGCTTGTGCT[A/G]JAAGACACA

LG24

ref-42386_1

72.669 Chrll

26376946

TTTGAAATGGGTCAAAGGGTCAGAATAGTGTTTACAGTAGTGCTGTGGTTTGCACTGTAGTGTCACATAGACAAGAATCAACGGTTTTATTTCGATTCATACCAGCAAGGG
AGGAACAGTGATGATGGAGAGAGAAAGAACGGGTACGTCTGGGTGAGCCTGCTTCCTGTTGCTGTTTTTCCCTCTCTCTACTATCCCTC[C/TICTCAAAGGTCGAGTGGCCT
GCTTAGCAACCAAAGGTCTCCTGGGAGGCGTAAACCATGTAGAGGAAGCCATCTTCATCTCGCTCTTGTTCGTAGATCTCAGAAATGGGGGTGGACACACTGACCATGCTG
TGCTGATTGACAAGAAGGAAAAAGGCCTGGGTGGGGTTGAGCTGCAGTCTACGCCTGGAAAAGAGAGTCATTTTGATAACTGATTATAATGACAAAAACAT




LG24

ref-6252

72.873

Chrl1 31693787

CAATATGTAGTTGTTTTGTTTGTGACAATATCCGTTTCAATTCAAGAGATTAAATCTTGTGTAGAGGGGCGGACACAACATCGATCTGAGAAAAGTTTAAATAAAGAGTGA
TTGATGACTTCTAACTGGTTGTGCCACTATACTGAACGGTAAATTGATACAAAAGCTGTTTAGAATTGGCAATACAGTCGCAGCAACACAGATGGTATGCGTGTTTGTGCA
TGGAATTACCACTACTCCAAACTGCTCCGGCTCAGAGAGGTTGGCATATTCACTCTTGTACTTGACCAGTGTGTTCAGCTGCTCCTGTTCAGGCAGGTGCTTTACAAGATTC
TGGAGGGAAGAACAAGACAAAGAACTGTTACAAAG

LG24

ref-57230_23

73.381

Chrll 22158200

CTCAGAAGTCCACCGAAGAGTCAGAGTTGGGTGTTCTCTTATCTTGTATCATTGTTGTATCAACAAAACATTTCAGGCTCAGCCCTGAACATAGTGAGTGACGTATATATTT
TGGCATATACTGACGCCGTTCTGTGCGTATACACCACCTCCTCCTGTGACGTTGTTCTCCCACACCGCCCATCAGCGAATGCCAGGCATACACTGCCCCGATGGAGATGC[A/
TITCCAAACAGAGCTAGCTATCAAAGTGCCCCATTGTCACAGTAGCCAGTGAATTCATGGCATCTCTACATCAAAGGATGAAGAAAAAATAGAAGAGGCCACAAAGCTTAT
GCACATACACACAAACACACCTGCATGCTTATAAAGTCTCATAGCATTCGGTATATCACTATGCTTGTGTGCCGCCTTTACACAGCAAAGCTCAATACTG

LG24

ref-14667_3

73.652

GG[A/GJATGGAGTCGAACTGTTTGCATGAGCCGTG

LG24

1ef-9069 27

73.75

TCAAGACCTTTCCTTTGTGCAACGAAGTCTAGGCCTCAAATGGGACCTTGTTGCAGATACACTTACTTTCCAAGTGGCTAATGTTGAAAAACCATATACTCGACGTGGTGTG
TCATCTGCAATCAATAGCCTATTCAACCCGCTTGGGTTTGCTGCTCCTGTGAGTGTTCAAGGTCGAAAAATTCTAAGAGATCTGACCAGTGATGTCTGCGATTGGGATGCAC
CA[C/T]ITCCCTGAACACAAGTTCCAGAAATGGCGAAAATGGTGTATTTCTTTACAAGATCTGAGTGTGGTGAAGATTCCAAGAATGTACACATCAATTCCTCATTCACAAGC
TCAGGAAGGAGAAGTTTGTATATTCTGTGATGCATCAACTAAAGCTATTGCTGCTGTTGCCTATTTAAAGGCTACAGATGCTCAAGGACAGGCTGAGCT

LG24

ref-27498_10

73.961

CCACTAATGGAATTGAGAGAAAGCTCAAAATTAAAAAAGATTTATGACATTTTGCTCCTGAACTTTTTCCAGTCGTCTTTTTTGTTCCCCCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTCCTTCCAACTAACTCCATTAATTCCCTCTATATTTGATTAGAATGTAAGGGCTGCAT[A/C]JGCAAACCATTCGGTGAGAGGTTGAGTTGTTCTCGCCTGGAGTGTC
AGTGTGTTACAGCTATTCACTCGAGAAATGGCTACCAGTACTAACTTACTTACTATTTTAGAGCCCAGCGGGGCTCATGTTTTATATCTTAGCTACAGTATTCACACCAGGT
ATTAAAACATGACAAAAAAGCACCATATGAAATG

LG24

ref-51369_5

74.008

Chrl1 34757658

TTCTGTATTTCTGTGTTAATGTGCATTATTTTTTAGTGGATCTGTTTATTTGTTTGGTTTATAGGATGATGCCCGTCAGTTGTTTGCCCTGGCCGGGGCGGCAGAGGAACAGG
GCATCCTGCCTGATGACCTGGCAAATGTCATCACCAGACTGTGGGCTGATGGAGGGGTACAGAACTGCTTCACCCGCGCTCGAGAGTACCA[A/G]JCTCAACGACTCCGCTG
CATAGTGAGTTCTCGTTCCATTGTTGGTCAGAAATGATATTGACCATTTGTCAGTGACCATTCATCAATATTCATGGCAAGCTAAAATCATAACTCATAATGCGCAGCCTGT
CAGGTGATAAATATGCATTTACAGATGGAACAGGGTGGTGCACTATAGCATTGTGGGTATTTTTCTTGAAATATAAACATATTCAAATATTCAAAGGTT

LG24

ref-14034 16

74.311

CGCGTGCTGAAATAGCCTTCCTCGTTTCCGCGAGGGATGCTGATGATGATGTTGTCGCCCGAGTAGGCGGGTGAGGGTCCGATGCGGAAGATCTGAGCTGGGATGATGAT
GCTGGTCTGGAAGCTCAGCTGGTAGTACGTGATGCGTAATGGCATAGTCTGGCATTGCTGGAAGTTGGGGCAAC[A/G]JCATTCGCTCACAGCGTCTAAAAACATGGGAGAG
GTGAGAGTTTTGGTCTATCGAATGTGCAAGAATTTGTTCTGCAAAGACCCTGGCCGAAGTTGTGTTTTAAAGTCAAACATCTAAAATGGTACTTATGAAATTAACAGACAC
TTCTAAAGGGATAGTTTAACCAATAATGAAAATTCTCATGT

LG24

ref-32333_1

74.418

Chrll 32537753

ATAATCCAGGATAAAGTTTAAAAGTCATTTTTTCAGTGTTCTGGGCCAAGATTGTCTGCTAATCACAGATCCAATCTGGAATCTGTGGCTTACTCCAGTAAGGTCTTTATGG
ATGCCGTTGCTACGGATTGTTCTAAAGCTCCCACGGCAACAGCCTCCATGCAACCTGCATGCAACCGGCCTGAGCAGAATTCCAAATT[G/TJACCTTGGAGCGATGAGATTG
CCATAGGCATTTTTATACCCCACCTGGCCAGAATTGGGCCTATAACAGGGCAGTGTGAGAAAATGCTTTGCTTTTGATCCACTGACACTGTCTGCCATGGCTTTGATCTCAC
TGTAATAATCTCATTGTTTATGGAAATGGAATTTTGTTTTCCAGGAAAGTTGTCACTGTGCTTTCAAATGAACTGCGCTGAGAATGTGTGTCCTGGAGG

LG24

ref-50694

76.079

Chrl1 36325262

TTTGATTTTCCTAAAGTCTGTTAATGTTTCAGTTATTTTTGGCACATTTAAATGTTACTTTTACAAAACTACCTTTCATCTTTCTGAGTCTGTGAGTCTACAAAAAATGTGTTT
GCCCCAGATCTGCTGTCCATGTGGTTTTATGATGTACGTTCATCTTCATAGAACTGACTGCACAAGCATTAGTTTCCTGTGGTCTGTTTCCTAATCCACACATTGTGTAAGTC
TCCTCTGTTTTCTCACTCGCTGTAATGGAGTTGTTCATCTTCATTGCTTTTCAGCTTCTTATGGAGGTTCAGTCTTACAGTAAGTGATCTCTGCTGTTTAATGCTGATTAAATA
CTGTATGTCCACATTTGTAGTTAAAAAT

LG24

ref-31409

76.399

CATTTGTATACGAGCAGGCTGCTTTATGGAA

LG24

ref-55760_30

76.623

Chrll 38246922

GGGTAAAAGTTTTGCTTGTTAATGATGTAGGCAATGCATTTATTTAAATGTGCAGAAATGCATTGAGGGTGTTTTTTGCTTTCGTTGGATGTTTTTCCTACTCTTATAAATAA

TTCATGACCTCTTTTACTCTAACCAATCACGTACTTCGTTTTGGAGCGAGCCCCCGCCACGCAACCAATCGGAAGCCAGGAATCGGATCCGTGCCCTCGAGTACATTGCGAT
GCGT[A/G]TCATGTGACAGGACTCTGAGAGAAATGCCAACATGGAACCGTGGCAAGGACGATGTTCTTCCCAACAATAACACTGAAAGAGACATCTGGATTCATCCTATGT

CGTACACCCACAAGCTGGATATTTCAATCCATATTTACACAAGGTAATGAGACCTTATAAATATATCGTTTTACTTTCGATAAACCAAATCGAAGGGGT

LG24

ref-70081

76.903

ACCTAGACAACGATATCTTTGCGTGGGAACG




LG24

ref-52236

77.612

GAGTCAAGCCTGTATTCTTTTATCAGTAACCATTGCAAAAATGACCAAAGTAATATCAAAGATGGCGATATCCATAAAACTGAAAAGTCTTATCACTTTTGACATGACAAG
TCCAATCGAGCTGTGAGTTCATCTGTCAAATCTTCACTAACCTACAGCAGCTTTTATATCTGGGTGGAGCATTTCAGTCGTGTGTAGAACACAAAACTGACGGGAGCAGCT
CTGATTGGTGGAGAACAGTGACAGGATCTTAAACCTTCAGATGACACACAGCTCATATCTCTGCTGCTGTAAGTTACCAAAACACACATGGAAGCCTGCAGCACACGGTA
GACATGTGTTTGTGCAGTGCAGAGTGACTCTGTTGCA

LG24

ref-66697

77.932

GGTGTACTTGTGAAAGATGGGCTGTTGACTTTGTTTGTTGATGGGAAACATAAGGGCTGCAGAGGGACTGATGGGGGTCCAAAGCACTCAGAGCAGTCAATATATCATTA
CGGTCACTCATGAGGGGGTCCATGAGAGCCTGCGTGTCTATAACTCTAGCATGGGCAGGATTACAAGCGGCAAGCTTGTCGTTTTAATTCCTTTAGCTTCACAGCTTTCTTC
ACGGCCATTGTACCATTCAGAGGGTGGGAGGCCGGATCGTTTTTAGAGGGTATTTCTCTCAACATGAGAGCAGAAAGTCAATAGTTTAACTTTACAGAGGTCAGTGCATAG
ACATGTTCTCACTAAATGCATGGTACTGTTACTGTA

LG24

ref-16966_18

78.078 Chrll 39141072

TTGAGAGGTTTCCTTGGCGATAAGGTTCACTGACATCTTTTGGACTGTGCGATAGCTCATGCTAAACGGGAGGGGATGACGGATGGTGCTAGCCTTAGATAGCTTTGTCAG
TGTCACAGCCCCCGTTCCCCGCTGGGTCCCGAGCAGCCCGGACCGGGCGGCACTGGGCACGGAAAGAAGCACGTG[C/TICTCGAGTGTCTGGAGAGACACCGGTGACAAA
AAGCAAGCTCTCGATCTCCTAACTCAAATAACTACTTGCCTGTATCCCATATTTCTCCGTGACCTTAAAGGAAATGACAGCTCTCATCTGGGAGTTGGTGCCAGGTCAAAAT
ACAATTGTTTTTTTTTTCTCTCGCTACCCTTCTCCTCTAC

LG24

ref-7617

79.462

CTGCCGCCGCCGAGCCCGCTGCCCCTCTTCA

LG24

ref-25418

80.781

ACAAAAAAAACTTTTGTTGTGACTTTTGTGCTGTTCCACAATCCAGTAAGCTGCCTTTTTGCATACTGTCATAATAAGAATGAAACGAAAACAGATCATTCTTATTGACTAC
GTATTATAAATGATTTATCCATGCACATGATATGCCCTTGTAATCTTTATTCAAAATAACCCCCCTTGCAATGACTTCGCTTCTCTGATGACATCAGTGTTGACAATTGCTTT
CAGCTGAAAGTAGCTAAAACTGGTCGCTTAATGCCGCTAGATGATGTCATATTGGCGAATCCACTGATCTGTATTAATATAAATATAGATCAGTGGGCGAGTCACGGAATC
TAGATAAGGTTTGTCCAAGAAGTTGCTAGATTT

LG24

ref-40257 17

81.484

GGAGTCTGGCTGACTCTGGCTGTCCGATGAAGTCATGGAGGGCTCCTTCTGGCACTTGTCGGCGTGTAATAGACACTGATGATCAAGTATGCCGTTCTCTGAGGAATCCTG
CACTAGCTGAAGAGAACAAGAGATGGGAAAGATGAAACGAGGATGTGTGGAATACTGTATCCCACAGTGCAATG[C/G]JGTTCGTTTTGAAATTCCATTACTATCTTTTTCC
ACATTATTAGTAACACCGTGTCCTAACCAGACGCGCTGCGACGCCACAACACGCGATAAAAGGTATCTTTTCCATTTTAATCAGAGTTTTTGTCCTGGCTGGAACAACAAC
ACTGATAATCTCAGGTCATGTTTATGTGCTTTATTCAATG

LG24

ref-42901 28

82322  Chrl2 43798526

TAATCTGTAAATTGTATCTATGTATGATTTTTTCCAACAGTCCTCAATGAGTAAGCTCCTTCAGTAGTTTTAATACATTAAGTTCTAGACAACTTTTAAAGTCACCATGAAAT
CAAAATTGACATTTCTTATTTATCTATGGAACATATTTTTATATATATGTGTGCCCTCGTAATCTTTAGTCAAAATAACTTCCCCTTCCTCTTGCAGCGACGTCACTGCTCTG
AAJA/TIAAGTGTTTACTGGAGCGAGGGCGGGGCAACCTGTCACTCAAATTACATCACAGCAATAGCAAACCACAACCATCCAATCAATTCCCAATGGACAAAATCAAGTCC
CGCCCTACATCTTTTCTTGCTCGAGAAGCGTTTCATTCGGATCAGAGCTAACGGCTCTGATTCGGATATGTGTCATGCAGAATAGGTAAGAAAAGACT

LG24

ref-5686 7

83.96

AGAAAGI[C/T]CCGCGAACAGTTTGCTGAAGACAAG

LG24

ref-66423

84.799

TCCCTCACACGTCACTGGATTTCGCCCGCAAAATTTTTCACCTGAAATGGTGCATGTAAACGCAAACTAAGGCACAAAGCTATTTATTTAAAATAAATGCAGCATATAGCG
ATAAAATTGTATATGAATAAACTTTGGCGTAACTTTGTGTTCAAAGTCTCTGTGATATTCTGGTCTGTACATATGTCTCGAGTCTCTACTTCAATTATTATTATTATTTGTGCT
TCATGTCCGTTTTCACTGCATGAACGATAGTGATACTGATGCTTATGTACGCCAGTCTGAGAACCTATGAATGGTGGATCCATAATGGCCTCCATAGATGAACACCACTGA
CCTCAATTTGCGCTGTGTGTTTGGCATAGTACT

LG24

ref-35355

86.04

ACTTAGACGACGACACCTCTGCAAGGCTAGC

LG24

ref-20068

88.003  Chrll 36630517

AACCCAAATGTCTTGTATTTTATGATGGTCCAAGCTGGTGTACATGCATGTCCATTCTGGGTCCTAGTGTAACTAATAAACACATTTATTTAATTAAAAATTAGCCTTTTTTA
GCCATATATATCATTAATGTTAAAAAAAAAAGACAGATGTCTGTCTGCAACTGAAAACTGAAACAGATTTAGATTCATTATAAATTGGCAATATAACCGATCCATCTGGTT
GGGGTGTCTGCAATTTTTTTTTCCATGACTAGAGTTCTTCCTAGAGTTTTTTTTTTTTTTTTTTAAAGGTGTTTTCTGAAGTGTTGTGTGCTGTGAGATGATCTTCAAGTCTGC
CGGGTTGAATCGTTCTGAGCTGATGACATTATTAAGTAAAACGGTTACAAGGACAGAATGAAAAACTATGAGAGAGGAAGTGATTCAGACTGA

LG24

ref-49879

90.19

CTTAATATTAATGAGCCAACCCATCACCATGAAGGATTGTCACGATACCTCATTTATTTTCATGAGCCAAGCTTTTACCATTTTCATGAAGCACGGCTTCGCCATAGTAGCG
AGGTCTGTTGCGTCCTAAACCTGAAAAGCAAAAACTGGAAATAAAACTGGTTTTACGGACAGCCCAACCATCACTTTCGAGTCTCGCATGTTTGTGAGTATTTAAAATAAG
AATTCCATAATGAACTTATCTAAAATTTTGCGTTTTGCCTATTGATTTAGTTTTGACGCATTGCAATATATGTAATTTTCCTGTTTAAGATTGTTACGAATCTAAACAAATAT
CGCATTTAAAAACTTTGTAGTCTATAACTTTAT

LG24

ref-37592_32

98.95

TGAACACTAGCGAAATGGCTGCTAAAAAAAA[A/C]

LG24

ref-37592_31

98.989

TGAACACTAGCGAAATGGCTGCTAAAAAAA[A/C]IC




Supplementary Table A3 The markers within confidence intervals of QTLs for growth traits in silver carp and the potential

candidate genes detected from the genome of zebrafish.

Linkage QTL Marker Map position LOD Potential candidate gene
group (cM)
LG14 gBWIl-a ref-5067 7 55.7 5.02%
LG16 qBHI1-a ref-24639 65.346 4.21%
ref-40264 65.579 4.19%
qBW1-b  ref-67451 31 37.391 3.78*
ref-36807 32 37.784 3.86*
ref-36807 30 37.961 3.87*
ref-33817 9 38.207 3.89*
ref-29748 27 38.258 4.17*
ref-68349 2 38.692 3.96* Hepcidin
ref-48846 38.73 3.95%
ref-37915 39.35 3.71%
ref-15392 39.393 3.73*
ref-11795 49.731 4.07* Phosphodiesterase 11a, like
LG18 gBLI1-a ref-16553 27.9 8.28%*
qBWl-c 5.94%
LG22 gBL1-b ref-46998 8 49.4 5.03* Fas-activated serine/threonine kinase
qBH1-b 5.48%
qHL1-a 5.51%*
gBW1-d 4.43%
LG18 qBL2-a ref-16553 27.9 6.71*
qBW2-a 5.63*%
LG22 gqBL2-b ref-46998 8 49.4 5.81%
qBH2-a 6.75%
qHL2-a 6.72%*
qBW2-b 6.09*
LG8 qBL3-a ref-68151 64.2 5.33%
qHL3-a 4.96*
LG14 gBL3-b ref-30367 1 55 5.04* Solute carrier family 35, member F3a
LG19 qHL3-b ref-29737 52 4.08%*
qBW3-a ref-13029 79.3 3.95%
ref-10649 79.5 4%

a BL, body length; BH, body height; HL, head length; BW, body weight. The digits of suffix (1, 2 and 3) indicate the
growth traits measured at 6 months, 12 months and 18 months after hatch, respectively.

b *, chromosome-wide (CW) LOD significance; **, genome-wide (GW) significance.



Supplementary Table A4 Primers for polymorphism identification and expression analysis of sepcidin in silver carp.

Primer name Primer sequence (forward) Primer sequence (reverse) Usage

Hy-hepcidin-SNP-1 CGGGAAGAGTCAAGCAGGTC TTAGGGGTTAGGGTTCGGGA SNP identification and genotyping
Hy-hepcidin-SNP-2 TAGAAATGTGTGCCTTGGA CAGCAGGGATTTTGAAGAC SNP identification and genotyping
Hy-hepeidin-gPCR ATCCTTCAGACCGCAGCCGT AATGCCAGGGGGTTTGTTTG qRT-PCR

Hy-B-actin-qPCR qRT-PCR

TCACCGAGAGAGGCTACAG TACCGCAAGACTCCATACC




Supplementary Table A5 Association analysis between genotypes of hepcidin-g.752C>T and growth traits in two silver carp

populations.
. Genotypes Alleles
Populations Age BL (mm) BH (mm) HL (mm) BW (g)
(Numbers)  (Frequency)
Family A 6 months CC (21) C (76.3%) 174.5+£8.4 51.6+2.12 51.1£2.4 97.2+14.52
CT (19) T(23.7%) 171.1x12.4  49.5+3.3® 50.1+£3.2 85.4+17.5°
12 months cCc (2l C(76.3%) 221.9+11.2 66.3+2.9 68.1+3.3 195.7426.4
CT (19) T(23.7%) 217.1£15.4  64.5+4.5 66.4+4.2 181.6+£31.9
18 months CC (10) C(76.3%) 342.3£19.8 95.8+4.4 104.1+4.7  677.4+91.9
CT (9) T (23.7%)  341.3+£13.9 95.2+4.7 103.2+3.8 674.4+77.4
Population B 6 months CC (34) C(94.7%) 165.5433.14 50.5+£11.8*  48.949.44  96.8+49.72

CT (4) T(53%)  115£14.48 352443  355+428  30.5£10.4°

BL, body length; BH, body height; HL, head length; BW, body weight; a,b, the different superscript lowercase letter within
a column means significant difference at P < 0.05; A,B, the different superscript uppercase letter within a column means

significant difference at P < 0.01.



