[bookmark: _GoBack]Additional File 1:  SNP Primer Table.  SNP marker name (numbered by contig and base position), GenBank accession number (NCBI_ss#), SNP polymorphism type, KASParTM primer sequences (allele specific primer 1 [A1], allele specific primer 2 [A2], common reverse primer, and specific target amplification [STA] primer) for all 125 functional SNP assays.  The first 21 bases of primers A1 and A2 are the sequence tags used in the KASParTM secondary PCR reaction and are shown in bold font.  
	SNP ID
	NCBI_ss#
	SNP Type
	A1 Primer (5’ – 3’) 
	A2 Primer (5’ – 3’)  
	Common Reverse Primer (5’-3’)
	STA Primer      (5’ – 3’)

	Oc18318_297
	538828736
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGATCATCAATGGGAAAGAAATTCGGC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGATCATCAATGGGAAAGAAATTCGGA
	CGAGTTAGACTCTGGCATTCACTCAA
	GATCATCAATGGGAAAGAAATTCGG

	Oc02855_246
	538828738
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCTCCACAGAACCGTCTCG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCTCTCCACAGAACCGTCTCA
	TGCAGCGGTCACTCGGCTGTTT
	CTCCACAGAACCGTCTC

	Oc00719_477
	538828740
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTATCGCTAAATACTGCAGCAATTTTTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGTATCGCTAAATACTGCAGCAATTTTTA
	ATATCTGTGGATTCCTGACAGTACGTA
	GTATCGCTAAATACTGCAGCAATTTTT

	Oc01000_503
	538828742
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGTTATTGTATATTCAAACTAATAACGCAAATT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTTATTGTATATTCAAACTAATAACGCAAATG
	TGCTGGAGGCAGGTAGATTGTTGTA
	GGTTATTGTATATTCAAACTAATAACGCAAAT

	Oc04520_300
	538828743
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGAACTGGTTGGAACTGAAAGACAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAACTGGTTGGAACTGAAAGACAAC
	GCACAGTGGTCTTTTTCATAATAGAAGAAT
	TGAACTGGTTGGAACTGAAAGACAA

	Oc07619_342
	538828745
	A/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCAATGAAGAAGTACGGCCATCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCAATGAAGAAGTACGGCCATCA
	CACTTCAACTATGACAGACAAAATGAGAAA
	GCAATGAAGAAGTACGGCCATC

	Oc02334_453
	538828747
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAATGTTGAATTGATAGAGCTCTGCTTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAATGTTGAATTGATAGAGCTCTGCTTC
	GGAATGAGTTAGTTACCACACAATGCAAT
	GAATGTTGAATTGATAGAGCTCTGCTT

	Oc07137_365
	538828749
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAGTGGTACTCAGTCACGTGTTG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGAGTGGTACTCAGTCACGTGTTA
	GGCTATACCATGTTAGTGGTAAATTGAATA
	GAGTGGTACTCAGTCACGTGTT

	Oc11603_128
	538828750
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAACCTCTTCATTCAATATTCAACATTCAGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCTCTTCATTCAATATTCAACATTCAGG
	CCCAATGCACGCTTTTGGCTTCAT
	AACCTCTTCATTCAATATTCAACATTCAG

	Oc01121_395
	538828752
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTCGCATCTATTTGTGATGCAAGTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAGTCGCATCTATTTGTGATGCAAGTT
	GTATATGCTTCTAAAAGCCAATGAGGAGAT
	GTCGCATCTATTTGTGATGCAAGT

	Oc01727_205
	538828754
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCAGAATTCGGACACGGCCAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCAGAATTCGGACACGGCCAA
	GTTAGTAAAGCGCTAACTGACCGTGAT
	CCAGAATTCGGACACGGCCA

	Oc04584_342
	538828756
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCTTATTCAATGGATTTTGATGACACATC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTCTTATTCAATGGATTTTGATGACACATA
	CACTGTGCAGGAATGAACGTCTGTT
	CTTATTCAATGGATTTTGATGACACAT

	Oc00002_837
	538828758
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCATACCATTTGGCCGGAACTGAATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATACCATTTGGCCGGAACTGAATG
	CACGTTAAAAATGTACCGGGCCGAT
	CATACCATTTGGCCGGAACTGAAT

	Oc07779_247
	538828759
	C/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCGTAAACCTTATAAGTAGCACTTAATAAAATG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACGTAAACCTTATAAGTAGCACTTAATAAAATT
	GCACTTTGTGACACTCTCCTGATGTA
	CGTAAACCTTATAAGTAGCACTTAATAAAAT

	Oc22333_295
	538828761
	A/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAGTAAACATGATCAGTTAACAGTACATCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAGTAAACATGATCAGTTAACAGTACATCA
	ATCCTTTTTGGGCTCTGCCTGTCAA
	AAGTAAACATGATCAGTTAACAGTACATC

	Oc06689_176
	538828763
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCAATCCAGCGTATGGGTAAGATAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCAATCCAGCGTATGGGTAAGATAT
	GTAAAGATCTATGCAGTTGATACTGGAGAA
	GCAATCCAGCGTATGGGTAAGATA

	Oc04368_474
	538828765
	C/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGGTGAAATGTGTGGGCTCAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGGTGAAATGTGTGGGCTCAC
	CAAGCATTTGGCTTCCCTTGATACAAATA
	GGGTGAAATGTGTGGGCTCA

	Oc00162_353
	538828766
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGGAGGACCTTAGGAACATTCC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCGGGAGGACCTTAGGAACATTCA
	AGTGAGAGAACCGTTAGGGTGAGAA
	GGGAGGACCTTAGGAACATTC

	Oc06563_94
	538828768
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCTACATTCAACACATGACCACTCC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTCTACATTCAACACATGACCACTCT
	GGAGTGGTCATGTTGAATGTAGAGACA
	CTACATTCAACACATGACCACTC

	Oc01301_225
	538828769
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCCACCGGAAGAGCACGGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCACCGGAAGAGCACGGC
	CGTCATGCCGTTGTCATGTTACGTT
	GCCACCGGAAGAGCACGG

	Oc01849_333
	538828771
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCGTTCGTAGCTCCAGACTCATG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACGTTCGTAGCTCCAGACTCATA
	GCAGACAACCCTTCAAGCCTACATT
	CGTTCGTAGCTCCAGACTCAT

	Oc04318_267
	538828773
	A/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCAAAGATGAGGAGAATTATCATATGTGATT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAAAGATGAGGAGAATTATCATATGTGATA
	GGCACAGGGAGACGACTTTAATCAT
	CAAAGATGAGGAGAATTATCATATGTGAT

	Oc04332_250
	538828775
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCATAGGCGTAACACAGCACCGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATAGGCGTAACACAGCACCGG
	CATAACCATTCTCAGGTCAGAAGAATGTT
	CATAGGCGTAACACAGCACCG

	Oc13395_65
	538828776
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGATAAAGAAGACAACTGGCAGCAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAGATAAAGAAGACAACTGGCAGCAA
	TTTGTGACATGTGGAATAAAAGCCACTATT
	AGATAAAGAAGACAACTGGCAGCA

	Oc02233_468
	538828778
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATTTTTATACTTTCAGGTGATGATTTAAATGTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTTTATACTTTCAGGTGATGATTTAAATGTT
	GTGTGATGTTCGAATAACATTTACAAACAA
	ATTTTTATACTTTCAGGTGATGATTTAAATGT

	Oc04162_306
	538828780
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGCGTCAAACGTTAGGTTTG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAATGCTTGCGTCAAACGTTAGGTTTA
	AAATGCAGAGAAGAGTAGTTCCAGCATTA
	TGCGTCAAACGTTAGGTTT

	Oc03207_330
	538828781
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTGGCACAAATCCCACAGATCGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTGGCACAAATCCCACAGATCGT
	CATTTCTTGTGAAGCTTAACAAAGTCAGTT
	GTGGCACAAATCCCACAGATCG

	Oc02284_320
	538828783
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTTCATTGTCTTAGCTTATTCAAGTAGC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTTCATTGTCTTAGCTTATTCAAGTAGT
	GATTCCAAAATCTGACTTCCTGAGTTGAA
	GTTCATTGTCTTAGCTTATTCAAGTAG

	Oc02956_408
	538828785
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATCTACTATTCGGAAGTTACCCCATTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTACTATTCGGAAGTTACCCCATTG
	CCCTATTTATCTAACCTTCCTTAACCCTT
	ATCTACTATTCGGAAGTTACCCCATT

	Oc09421_125
	538828787
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTAGAAAGTATATCCACTACATGAACAAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTTAGAAAGTATATCCACTACATGAACAAT
	TCCTTTTTCATATTTCATGCTCACCGCAT
	TAGAAAGTATATCCACTACATGAACAA

	Oc04740_310
	538828788
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGAATTGTTTTCTCATCATGTTGAGACAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAATTGTTTTCTCATCATGTTGAGACAG
	AGGAAGCTACAGGCGCATATGTCTT
	TGAATTGTTTTCTCATCATGTTGAGACA

	Oc09353_200
	538828790
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACGGAGAGCAATGTACAATATGGCA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGAGAGCAATGTACAATATGGCG
	GGTGTCTCCCATACACTTACCACAA
	ACGGAGAGCAATGTACAATATGGC

	Oc00078_436
	538828792
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAAACACATTGGGACAACGTATGTATTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAACACATTGGGACAACGTATGTATTG
	CACCACTTGAATTCCCCCTACCATT
	GAAACACATTGGGACAACGTATGTATT

	Oc02899_311
	538854200
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAATTGGTCCTTTGACCAATCAGATCAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGTCCTTTGACCAATCAGATCAG
	CACAGGCAGCCCAATTCTGATCTTT
	AATTGGTCCTTTGACCAATCAGATCA

	Oc01496_132
	538828794
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGCAGCACTCTGTCACTGTTCC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGCAGCACTCTGTCACTGTTCT
	AGCTTTTCAGCTCGGGGCTATGAT
	AGCAGCACTCTGTCACTGTTC

	Oc15008_273
	538828795
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTACTGTATGTATTCTGCACATCCATTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTACTGTATGTATTCTGCACATCCATTT
	TGTTCCACTGTGATCAACTGCGCTA
	GTACTGTATGTATTCTGCACATCCATT

	Oc22659_144
	538828797
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACCGTCTATGATCTACGGGCGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCGTCTATGATCTACGGGCGC
	GCAGCTGTAATAAGGGACATAAAACGTAA
	ACCGTCTATGATCTACGGGCG

	Oc27906_245
	538828799
	A/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACTTGAAAAATGATGTGACATATCTGTACT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACTTGAAAAATGATGTGACATATCTGTACA
	GTTGGTTTGGTTGACTGTATGTTAGAGTT
	ACTTGAAAAATGATGTGACATATCTGTAC

	Oc23835_105
	538828800
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCGTATGTGATAAATAGAATATTGAACAATTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCGTATGTGATAAATAGAATATTGAACAATTG
	ATTTAAAATGTCCATCATGAAACATTTCCT
	GCGTATGTGATAAATAGAATATTGAACAATT

	Oc12661_311
	538828802
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGATACGTATAACAACACAAAGAGCATGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATACGTATAACAACACAAAGAGCATGC
	TCATTATCAATGACGACCCTGGTTTGTA
	GATACGTATAACAACACAAAGAGCATG

	Oc25168_210
	538828804
	C/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAGAGAGAGATGCAGTTCACCTG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAGAGAGAGATGCAGTTCACCTT
	AGTAATTTTGAACCGATGACCAAATCTCAT
	GAGAGAGAGATGCAGTTCACCT

	Oc15656_263
	538828805
	C/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGGGTCTCTTTTCCAGGCTTAAAAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAGGGTCTCTTTTCCAGGCTTAAAAT
	GGATTGACAGCATGGCCAATGGTAT
	AGGGTCTCTTTTCCAGGCTTAAAA

	Oc17530_158
	538828807
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTTCCCTGCACAAGAATAAAGGAC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCGTTCCCTGCACAAGAATAAAGGAT
	GTTAAATGTCTGTTTGTGTTGGGCAGT
	GTTCCCTGCACAAGAATAAAGGA

	Oc12934_230
	538828808
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATGCATAACACTTCTATCTTTTATCCATGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGCATAACACTTCTATCTTTTATCCATGT
	GCAGAGCCACATCAATTTACAGAA
	ATGCATAACACTTCTATCTTTTATCCATG

	Oc11988_119
	538828810
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTAACAAAACTCCTCACCACAAGACAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAACAAAACTCCTCACCACAAGACAC
	TGTTTGGTTAAGACGCGTCCATATGTTT
	TAACAAAACTCCTCACCACAAGACA

	Oc24645_268
	538828812
	G/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCAACTTCTGAAGTTCGAAACAC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCTCAACTTCTGAAGTTCGAAACAG
	CATGCAAAGTCATGGGGCGTGCAT
	CAACTTCTGAAGTTCGAAACA

	Oc25786_318
	538828813
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAATTTGTTTATTAGTCTATTAACTGACTCCATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAATTTGTTTATTAGTCTATTAACTGACTCCATT
	CAGCAATAACTTATACTTGCTGGCACATT
	AATTTGTTTATTAGTCTATTAACTGACTCCAT

	Oc17643_137
	538828815
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACTGTAAGCCATGTTACAATTCCCAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTGTAAGCCATGTTACAATTCCCAC
	TACAATGTGTCACGCACACTGGGTT
	ACTGTAAGCCATGTTACAATTCCCA

	Oc19939_384
	538828816
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCAATCCAGCGTATGGGTAAGATAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCAATCCAGCGTATGGGTAAGATAT
	GTAAAGATCTATGCAGTTGATACTGGAGAA
	GCAATCCAGCGTATGGGTAAGATA

	Oc07334_176
	538828818
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCTCCACCGAGACCAGATCATAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTCCACCGAGACCAGATCATAG
	ATTGCACTCACCAAGCGAAGTTTGATTAA
	CCTCCACCGAGACCAGATCATA

	Oc00345_62
	538854243
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCCTTAAACAATTCCCACAGTAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCCTTAAACAATTCCCACAGTAC
	GGGACACTATGTAGTTCTTGAAATAATGTA
	CCCTTAAACAATTCCCACAGTA

	Oc32430_172
	538828821
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATTTCTGAAGTGGTGTGAGAGAGAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATTTCTGAAGTGGTGTGAGAGAGAA
	CACATGACCATAATTAGGTAGCATCTGAA
	ATTTCTGAAGTGGTGTGAGAGAGA

	Oc35801_240
	538828823
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACACAGATCTGGGGACCTGG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTACACAGATCTGGGGACCTGA
	GGACCTTGACAGCTGCACGGAA
	ACACAGATCTGGGGACCTG

	Oc06387_477
	538828825
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCAATTCCTCATCATGATTGATCCG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACCAATTCCTCATCATGATTGATCCA
	GTTTTCAAATATCGAGATGATTCGAA
	CCAATTCCTCATCATGATTGATCC

	Oc15945_33
	538828827
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAATGGACCCAGCGACTTCGGAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGACCCAGCGACTTCGGAC
	GCTCCCTGGATCTCGACGGCT
	AATGGACCCAGCGACTTCGGA

	Oc06930_61
	538828829
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAAGAAGAAGAGCATGAAATTCTATCTTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAAGAAGAAGAGCATGAAATTCTATCTTA
	TGAGTTTGGCTCAGGGGGCCAA
	GAAGAAGAAGAGCATGAAATTCTATCTT

	Oc20487_212
	538828831
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGATCGTCATGTTATCCAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGATCGTCATGTTATCCAA
	TGATGCATGTGTAACAAAGGTAATTAGGC
	AGATCGTCATGTTATCCA

	Oc21247_311
	538828832
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAACATACTGGTTGCATGCTGTCAGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCATACTGGTTGCATGCTGTCAGC
	CAGAGCAGAAACATGGTCAGGTTGAA
	AACATACTGGTTGCATGCTGTCAG

	Oc25620_232
	538828834
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTATGTTTGAGAAGAGCGATCA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCTTATGTTTGAGAAGAGCGATCG
	GAATGTGTCAAACCTGTCATAGCGGAA
	TATGTTTGAGAAGAGCGATC

	Oc15641_178
	538828835
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTAGATCTCAGGCTCTCGTTCATCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGATCTCAGGCTCTCGTTCATCG
	TCACAGATTCCCGAAGCCCTCATAT
	TAGATCTCAGGCTCTCGTTCATC

	Oc13704_250
	538828837
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCGGAGAGAGTGCGTGGAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGCGGAGAGAGTGCGTGGAA
	AGCCACAAATGAATTTGAACAACCTGTC
	GCGGAGAGAGTGCGTGGA

	Oc38332_102
	538828839
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAAAAGCTTTGATCTCACAATGAACATTTTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAAAGCTTTGATCTCACAATGAACATTTTC
	CTGTTCTGCCTACAGACCACCTATA
	GAAAAGCTTTGATCTCACAATGAACATTTT

	Oc21532_151
	538828840
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCATCAGCTATCCAACACAAACCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCATCAGCTATCCAACACAAACCG
	GCAGGATACAGAGGTAAAGCATTAAGATA
	GCATCAGCTATCCAACACAAACC

	Oc29764_214
	538828842
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAACCTAACATCTAATGACAAAACATACTG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAACCTAACATCTAATGACAAAACATACTA
	AAAACCATCTGCCACTTATTCCTGCAAA
	AACCTAACATCTAATGACAAAACATACT

	Oc29764_66
	538828843
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAATTAGACTTACCCCACAGCAAGAATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGACTTACCCCACAGCAAGAATC
	GTCTGAGTTGAATTTATTTGAATTGCCTTT
	AATTAGACTTACCCCACAGCAAGAAT

	Oc29764_123
	538828845
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCAGACAAGAAACACGAAAGTCTCA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAGACAAGAAACACGAAAGTCTCG
	GATTCTTTGCAGGAATAAGTGGCAGAT
	CAGACAAGAAACACGAAAGTCTC

	Oc29764_139
	538828847
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAATAAGTGGCAGATGGTTTTGGTAAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAATAAGTGGCAGATGGTTTTGGTAAAG
	AGGCAATTCAAATAAATTCAACTCAGACAA
	GAATAAGTGGCAGATGGTTTTGGTAAA

	Oc08550_207
	538828848
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGACCCCTCTCTACCTAACCTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGACCCCTCTCTACCTAACCTC
	TGTGACAAAGGTGAAGAATGGGTGAAT
	GACCCCTCTCTACCTAACCT

	Oc21511_102
	538828850
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCAGTTCTTGGTAGCGTGCCACTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAGTTCTTGGTAGCGTGCCACTT
	ATAAATACATAACCCACATTCTCTGAGCAA
	CAGTTCTTGGTAGCGTGCCACT

	Oc19209_110
	538828851
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGGTGTTCAGGTGATCAACGC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGGGTGTTCAGGTGATCAACGT
	GTTCATTCAACTACAGTGACGGCTTATAA
	GGGTGTTCAGGTGATCAACG

	Oc28044_197
	538828853
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACCGAACTGACATTTGGAGAACTATAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCGAACTGACATTTGGAGAACTATAG
	AAAGGATGGCTATTGGCATTCTGA
	ACCGAACTGACATTTGGAGAACTATA

	Oc16834_320
	538828855
	C/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTCATAAAGCATGATATACAGTTATAGATG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCTTCATAAAGCATGATATACAGTTATAGATT
	ATTACATACAGCTTATAAAGCCTTCATAAA
	TCATAAAGCATGATATACAGTTATAGAT

	Oc16834_422
	538828856
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCAAATGATCTAACAGTATGCACTGTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAAATGATCTAACAGTATGCACTGTG
	ATCTCAGCCTTGAATATTTCCAGTA
	CCAAATGATCTAACAGTATGCACTGT

	Oc19939_215
	538828858
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGTGCGTGGACGTCGGCGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTGCGTGGACGTCGGCGG
	GTCCACCTGTCGACGATCACGAA
	AGTGCGTGGACGTCGGCG

	Oc08698_371
	538828859
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCGAATACAGATAGGATTGATGGAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACCGAATACAGATAGGATTGATGGAA
	CTGATATGTCTGAGGGTTCTGAGTCTT
	CCGAATACAGATAGGATTGATGGA

	Oc13683_91
	538828861
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCAGTGGGTTGTTAGTTAGAGGC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCAGTGGGTTGTTAGTTAGAGGT
	TCAACAACCGATAACACACCACCCT
	CCAGTGGGTTGTTAGTTAGAGG

	Oc31038_260
	538828863
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTTCCCTCCGAGAGGCACTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTTTCCCTCCGAGAGGCACTT
	GTCAAGGCAGCAATTTATAGTTTGAGGTA
	TTCCCTCCGAGAGGCACT

	Oc19977_209
	538828864
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCATGGTAATTGTTCTCTGTAATAGCTATTTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGGTAATTGTTCTCTGTAATAGCTATTTC
	CACCCTTCAAAAGATTAGAATCTTGGTAAT
	CATGGTAATTGTTCTCTGTAATAGCTATTT

	Oc16845_284
	538828866
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCAATCCCTTTAAAGCTGGAAATCATAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAACAATCCCTTTAAAGCTGGAAATCATAA
	CATCTTTGTTGTTATATTGCAAACGGAGGT
	CAATCCCTTTAAAGCTGGAAATCATA

	Oc22435_202
	538828867
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGACTGTATGTGACTGTGTGAGTG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTGACTGTATGTGACTGTGTGAGTA
	GCACCGCAAATGTTGCAATGAGCAA
	GACTGTATGTGACTGTGTGAGT

	Oc30238_165
	538828869
	A/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGACAAGCAAGTGGGCGTGCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGACAAGCAAGTGGGCGTGCA
	GTAGTTTCCAACAGGCCAATATTCTACAT
	GGACAAGCAAGTGGGCGTGC

	Oc23028_86
	538828871
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGTGCGTGCGGAGCAATG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTGGTGCGTGCGGAGCAATA
	TGTTTTGAGTCTGGTAGCGCAA
	GGTGCGTGCGGAGCAAT

	Oc13003_75
	538828873
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAGTGAGAGGAGAACATGGAAACA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAGTGAGAGGAGAACATGGAAACT
	AAAGTCAATAGTTAATGGACATGATGAGTA
	GAGTGAGAGGAGAACATGGAAAC

	Oc07934_362
	538828874
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCTCCCACGCGCTAACGTTAGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTCCCACGCGCTAACGTTAGT
	GCCATCAGCTGTTTTGTTAGCATGCAT
	CTCCCACGCGCTAACGTTAG

	Oc29335_82
	538828876
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTCATCTTCTGAGTTTCTAACCATTTCAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCATCTTCTGAGTTTCTAACCATTTCAAC
	TCATGAATGGTCAGACTTTATGAGACCA
	TCATCTTCTGAGTTTCTAACCATTTCAA

	Oc13003_178
	538828878
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACAATCATGCAGGTGGATACGTTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGACAATCATGCAGGTGGATACGTTT
	GGATGACGTAAAACCGTACAAATTCTGTT
	ACAATCATGCAGGTGGATACGTT

	Oc00809_502
	538828879
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGAAACGCTGGCCTGAAGATCA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAAACGCTGGCCTGAAGATCG
	GTGGTTAAACGCGGGTACTGTC
	GGAAACGCTGGCCTGAAGATC

	Oc04074_265
	538828882
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCAGAGTTTATCAATTCAATTGTGGAAATATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAGAGTTTATCAATTCAATTGTGGAAATATG
	CATATTATTGAGGTGTCAAATCACCATGTA
	GCAGAGTTTATCAATTCAATTGTGGAAATAT

	Oc05679_298
	538828883
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCTTCTGGGTAACCAAATTCCG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCTCTTCTGGGTAACCAAATTCCA
	TTCGGTAGTTGGTGGAGTTCGCAA
	CTTCTGGGTAACCAAATTCC

	Oc05742_114
	538828885
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACTCGGGTGTACGTGGCTTTAAATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCGGGTGTACGTGGCTTTAAATC
	TCTATCTATCCATCTTGTCTTGTTGGCAA
	ACTCGGGTGTACGTGGCTTTAAAT

	Oc07920_333
	538828887
	G/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGATGAAATGTGATGTTAGCCTTCTAAC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAGATGAAATGTGATGTTAGCCTTCTAAA
	TGGTCACTGACCGGGTAGAACTTT
	GATGAAATGTGATGTTAGCCTTCTAA

	Oc08698_95
	538828888
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTTACATTTAACATTTACATTTTAGTCATAGAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTACATTTAACATTTACATTTTAGTCATAGAG
	TCAGTTGGTATTTCATGGTGCTTGCAA
	TTACATTTAACATTTACATTTTAGTCATAGA

	Oc08804_363
	538828890
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGTCTGTTATGATGCTCAAGTCTGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTCTGTTATGATGCTCAAGTCTGC
	CAAGCTCTGGGGAGAAGTGCTGAA
	GGTCTGTTATGATGCTCAAGTCTG

	Oc08992_271
	538828892
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCGGATTCGACCATATTAATGACC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTCCGGATTCGACCATATTAATGACT
	GCGTACGAGCTGGTGCTTACCAT
	CCGGATTCGACCATATTAATGAC

	Oc09037_130
	538828894
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCAGGAGCGCTTAGTATTTCAACAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCAGGAGCGCTTAGTATTTCAACAAC
	AGCCTAAATGCTAAATGCATAGGCATGTT
	GCAGGAGCGCTTAGTATTTCAACAA

	Oc11463_340
	538828895
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACGATTGTTGAAATACTATAAAAGACTGAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAACGATTGTTGAAATACTATAAAAGACTGAA
	GCAAGATCAGCCATCGCTCATTCAA
	ACGATTGTTGAAATACTATAAAAGACTGA

	Oc12003_252
	538828897
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAATAACACCTGGGCCAGTGGC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAATAACACCTGGGCCAGTGGT
	AAAACATTTGGGTAGTTTGCCCCAACAA
	AAATAACACCTGGGCCAGTGG

	Oc12653_72
	538828899
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAGTTTTGCAACAGAATCGGCTTTAATT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGTTTTGCAACAGAATCGGCTTTAATG
	GGGCTTGATTGGTAGCGTTAACGTT
	AAGTTTTGCAACAGAATCGGCTTTAAT

	Oc12789_349
	538828900
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGCTTTTTACACCTGACAGCTAAAGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCTTTTTACACCTGACAGCTAAAGC
	GAGCATTATCCTCTGTGATTTAATAGGTTA
	AGCTTTTTACACCTGACAGCTAAAG

	Oc14458_107
	538828902
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATATTGTTGTCTTGTTACAGCACCTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATATTGTTGTCTTGTTACAGCACCTC
	CACTACCATTGATGAGATAAGACTGTCAT
	ATATTGTTGTCTTGTTACAGCACCT

	Oc15163_278
	538828904
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTCAAATCCTCGCAATGTTATTGCAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTCAAATCCTCGCAATGTTATTGCAC
	GCCCTCTTATTGTTCTGTGATAAGAGTAT
	GTCAAATCCTCGCAATGTTATTGCA

	Oc15873_229
	538828905
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACGTTCATATGTTCACACGGTCAATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCGTTCATATGTTCACACGGTCAATG
	GCAGCACTGTGGAGGAGTAACATAT
	ACGTTCATATGTTCACACGGTCAAT

	Oc17156_195
	538828907
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAGTCAAACAAAACAATATCTTTATTATCAATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAGTCAAACAAAACAATATCTTTATTATCAATT
	GGATGCTTATAGGGAAGGACATTCAATAA
	AAGTCAAACAAAACAATATCTTTATTATCAAT

	Oc17280_103
	538828909
	C/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACTTTTTCATTACAGAGACATAAACACAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACTTTTTCATTACAGAGACATAAACACAC
	GTAGAAAGTAAACATCCGCACCTCGA
	ACTTTTTCATTACAGAGACATAAACACA

	Oc17530_333
	538828910
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCATGGAATATTTTACTTTGCAGTGAG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGCATGGAATATTTTACTTTGCAGTGAA
	CACCGGACACCATGTCCAGCTT
	GCATGGAATATTTTACTTTGCAGTGA

	Oc17878_324
	538828912
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATTATACTCTATATGCTGTCTATACATTTAGTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATACTCTATATGCTGTCTATACATTTAGTC
	CCTGTGGAAAGCTTTCGACACCTT
	ATTATACTCTATATGCTGTCTATACATTTAGT

	Oc18640_82
	538828914
	C/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACACTTGCATTCTTGGGCTATAGG
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCACACTTGCATTCTTGGGCTATAGT
	CGTTTGAGAACCCCAACAATAGTACTTAA
	ACACTTGCATTCTTGGGCTATAG

	Oc19628_318
	538828915
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACAATTGAGTAAAACTTGTAACGTATTAATATA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACAATTGAGTAAAACTTGTAACGTATTAATATG
	TTGTTAATAGCTGAGATTTTAATGGCCGTA
	ACAATTGAGTAAAACTTGTAACGTATTAATAT

	Oc20655_157
	538828917
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGATAATTTATAACACTTTTACAGCCATTCAAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATAATTTATAACACTTTTACAGCCATTCAAAC
	TGAACAAGGCATTATACACCCAGGATTT
	GATAATTTATAACACTTTTACAGCCATTCAAA

	Oc22333_123
	538828919
	T/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCGTCCTCCCCTCAGCAGCA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTCCTCCCCTCAGCAGCC
	GCCGTTTATGGAGAGAGATCGTGA
	CGTCCTCCCCTCAGCAGC

	Oc22338_383
	538828920
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGCAGCAGACCAAAGCAGAGGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCAGCAGACCAAAGCAGAGGG
	ACCACTGTTTAAGCATAAAGCCAGCATTT
	AGCAGCAGACCAAAGCAGAGG

	Oc22462_375
	538960845
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCTTTTTACATTAACAGATGTCACAAAGTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTTTTTACATTAACAGATGTCACAAAGTG
	ACATCTGCATTGCTTGCTGTTTACAGTTT
	CCTTTTTACATTAACAGATGTCACAAAGT

	Oc22599_343
	538828922
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAATATGTTGTGATGCTTGTCTTACCAAAAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGTTGTGATGCTTGTCTTACCAAAAC
	CCATGGCACACTAACGACTTCAGTT
	AATATGTTGTGATGCTTGTCTTACCAAAA

	Oc22915_171
	538828923
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACAAGGTAGTGGAAAGCAGTGGA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTACAAGGTAGTGGAAAGCAGTGGT
	TGTGTAAGATAAGGAGGAGTATAGGGAA
	ACAAGGTAGTGGAAAGCAGTGG

	Oc23782_101
	538828925
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCCGTTATCCTTTTGTACAAAGCACAT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCGTTATCCTTTTGTACAAAGCACAG
	CTCCCAAATTTAACAAACTGTGCCAGTAA
	CCGTTATCCTTTTGTACAAAGCACA

	Oc24605_203
	538828927
	G/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTTAACATTAACATTAACATTTCTATTTGCTTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTAACATTAACATTAACATTTCTATTTGCTTT
	AGGAGTGCTTCATTAAGACTCTTGACATA
	TTAACATTAACATTAACATTTCTATTTGCTT

	Oc25006_99
	538828928
	A/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTACACTTCAAGAATGTTTAATGTTACGACT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCACTTCAAGAATGTTTAATGTTACGACG
	CCTTCGGTCGGAGTTGTGACAAAAT
	ACACTTCAAGAATGTTTAATGTTACGAC

	Oc26415_290
	538828930
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTCGTTCAGTTCAGCTGGAAACTT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCGTTCAGTTCAGCTGGAAACTC
	GAGGAGTAAATGTTTGGCGACCAGAA
	CGTTCAGTTCAGCTGGAAACT

	Oc27198_223
	538828931
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGAACTCAGGTGATGAAGATGTAAATATTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAACTCAGGTGATGAAGATGTAAATATTG
	AGATTCAGTGATGAGATTTCCACCGTTT
	AGAACTCAGGTGATGAAGATGTAAATATT

	Oc27616_127
	538828933
	T/C
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTGACTCCCTGTCAAAGTATATGTTATAA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGACTCCCTGTCAAAGTATATGTTATAG
	CATATTCACAGTCTTGCCAGGCTGTT
	GTGACTCCCTGTCAAAGTATATGTTATA

	Oc29155_193
	538828935
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCATTGGTTTCCATCTTTGTTACATCT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCATTGGTTTCCATCTTTGTTACATCC
	ACCCGTCTTCCACATTGTGCTCTT
	GCATTGGTTTCCATCTTTGTTACATC

	Oc30028_263
	538828936
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTAAATAAATAATGATCTTCAGAAATTACTTTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAAATAAATAATGATCTTCAGAAATTACTTTG
	ACCACAAACCTACTCAAAGTTTTCACCAT
	TAAATAAATAATGATCTTCAGAAATTACTTT

	Oc31757_279
	538828938
	C/T
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATGACCTCAAGAAATCCCAGCTTC
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGATGACCTCAAGAAATCCCAGCTTT
	TTAAAGGCGGTCTTCCTCATCTTTTCTTT
	ATGACCTCAAGAAATCCCAGCTT

	Oc32144_118
	538828940
	A/G
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAGCGTGGTCATTAGGCCTATAGT
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCGTGGTCATTAGGCCTATAGC
	GTGCTATTTGCATGTAAAAATGAACGCCAT
	AAGCGTGGTCATTAGGCCTATAG

	Oc36061_187
	538828942
	T/A
	GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGAATCCCAGATACCCTCCATGTA
	GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGAATCCCAGATACCCTCCATGTT
	CATCCTTGTCCATCAGAGGACATCT
	AGAATCCCAGATACCCTCCATGT




