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Supplementary Table S1. Values of LD in each chromosome

LG |LENGHT CHR |N°SNPs |Size (Mb) |Strain A (r2) |Strain B (r2) |Strain C (r2)
1 40435846 4834 40.44 0.04 0.04 0.03
2 36387328 4554 36.39 0.05 0.03 0.03
3 87460812 12693 87.46 0.04 0.03 0.03
4 35486549 6059 35.49 0.04 0.03 0.03
5 38392377 4700 38.39 0.05 0.04 0.03
6 42413575 7097 42.41 0.07 0.04 0.04
7 64742779 9330 64.74 0.06 0.05 0.05
8 30425071 5682 30.43 0.06 0.06 0.04
9 35732094 4368 35.73 0.04 0.03 0.03
10 34693819 5108 34.69 0.04 0.04 0.05
11 39220051 5119 39.22 0.04 0.03 0.04
12 38544723 6028 38.54 0.05 0.04 0.04
13 34731073 5425 34.73 0.07 0.05 0.05
14 40097775 6531 40.1 0.05 0.05 0.04
15 39687636 4842 39.69 0.04 0.04 0.03
16 35964573 6532 35.96 0.06 0.06 0.04
17 38808393 5736 38.81 0.06 0.04 0.05
18 38606253 6762 38.61 0.06 0.04 0.04
19 30936577 4638 30.94 0.07 0.08 0.07
20 36928077 4552 36.93 0.05 0.03 0.04
22 39180775 6130 39.18 0.04 0.04 0.04
23 45607106 6599 45.61 0.06 0.05 0.05

LG: Linkage group

LENGHT CHR: chromosome longitude
N° SNPs: Numer of SNPs

Size (Mb): Size in mega base (Mb)
Strain A (r2): values of 12 to strain A
Strain B (12): values of 12 to strain B
Strain C (12): values of 12 to strain C




